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PREFAZIONE 
  
 
 
l cancro del polmone è la forma di tumore più pericolosa e si configura come la princi-
pale causa di morte in Stati Uniti, Europa e Giappone. La percentuale di sopravvivenza 
a cinque anni dalla diagnosi di un tumore al polmone è del 15%. Le cause di un simile 
risultato negativo devono essere ricercate soprattutto nel ritardo con cui viene in genere dia-
gnosticato il cancro del polmone. La quasi totale assenza di sintomi specifici, riscontrabile 
durante le fasi iniziali del tumore, rende la diagnosi precoce un evento raro e governato dal 
caso. In ottica di invertire questa tendenza, lo screening periodico su soggetti a rischio si ri-
vela uno strumento fondamentale. È dimostrato che lo screening eseguito a mezzo di mac-
chinari per la tomografia assiale computerizzata (TAC) consente di ottenere risultati fino a 
dieci volte più affidabili delle comuni radiografie del torace. 
L’analisi dei risultati della TAC non è tuttavia un’operazione semplice. Ogni esame è in-
fatti costituito approssimativamente da trecento immagini che devono essere analizzate con 
la cura necessaria a evitare casi di falsi negativi – noduli presenti ma non rilevati – e limitare 
al massimo i falsi positivi – regioni erroneamente riconosciute come noduli. Il quantitativo di 
tempo richiesto per l’operazione è tale che in una giornata lavorativa un radiologo riesce ad 
analizzare non più di otto esami. E nonostante il tempo dedicato, la probabilità di cadere in 
errore non è trascurabile. I noduli hanno infatti caratteristiche di colore del tutto analoghe a 
quelle di vasi sanguigni e bronchi, localizzati in gran numero nella medesima area di osser-
vazione. La percentuale di rilevazioni sbagliate si attesta intorno al 32%, e benché sia possi-
bile ridurla fino al 12% facendo analizzare la stessa TAC ad un secondo radiologo, questa 
soluzione si rivela incompatibile con la realtà ospedaliera di tutti i giorni. L’operazione di ri-
cerca dei noduli deve pertanto essere resa quanto più automatizzata possibile con l’ausilio dei 
software CAD.  
In ambito medico, l’acronimo CAD sottintende la definizione computer-aided diagnosis. 
Si tratta di sistemi che ricevono in ingresso le immagini TAC, le processano in maniera più o 
meno automatizzata e producono in uscita una lista di elementi sospettati di essere dei noduli. 
La presente tesi propone un sistema CAD di tipo knowledge-based in grado di effettuare 
un’analisi completamente automatizzata.  
I
 8 
Per riuscire nell’obiettivo di verificare la presenza di noduli è innanzitutto importante ef-
fettuare un’operazione di estrazione delle regioni anatomiche contenute nell’immagine TAC. 
Questa operazione è necessaria per isolare il dominio di punti che costituisce i due parenchi-
ma polmonari. È infatti all’interno di tale dominio che dovrà in seguito essere lanciato 
l’algoritmo di ricerca delle lesioni. Per ottenere un simile risultato, il sistema utilizza algo-
ritmi di image processing e operatori morfologici, inoltre si avvale di un modello anatomico 
del torace che identifica la base di conoscenza del sistema esperto. 
Costituito prevalentemente da reti semantiche, frame e insiemi fuzzy, il modello anato-
mico inserito nel CAD contiene le informazioni necessarie ad operare una segmentazione 
precisa delle regioni polmonari nonostante le differenze anatomiche che caratterizzano le va-
rie tipologie di paziente. Ciò è possibile grazie all’elasticità degli insiemi fuzzy con cui sono 
state definite le caratteristiche delle sezioni anatomiche inserite nel modello. 
Una volta eseguita l’estrazione delle due regioni polmonari, il sistema effettua al loro in-
terno le rilevazione dei noduli. Per riuscire a distinguere le lesioni – dalla forma compatta e 
sferica – dagli elementi dell’apparato broncovascolare – tipicamente tubolari – il CAD effet-
tua un’analisi tridimensionale della forma. Tale analisi consiste nell’applicazione, su ogni e-
lemento candidato ad essere un nodulo, di un algoritmo che calcola il coefficiente di sfericità 
dell’oggetto in esame. Questo consente di distinguere tra le due tipologie di risultati e limita-
re al massimo il numero di falsi positivi. 
La procedura di segmentazione del sistema è stata sottoposta ad un test di precisione che 
ha utilizzato come base di confronto una segmentazione effettuata manualmente. Il test ha ri-
velato che il CAD è in grado di isolare i due parenchima polmonari con un minimo scarto ri-
spetto ad una segmentazione effettuata manualmente. 
Per quanto riguarda la rilevazione delle lesioni, il sistema è riuscito a identificare i noduli 
presenti negli esami a cui è stato sottoposto, ottenendo tra l’altro un ridotto numero di falsi 
positivi. Un simile risultato è stato possibile inserendo come vincolo aggiuntivo quello di non 
ricercare i micronoduli, caratterizzati da un diametro minore di tre millimetri. Una ricerca e-
stesa anche ai micronoduli garantirebbe la loro corretta rilevazione, ma a fronte di un ingente 
quantitativo di falsi positivi. 
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CAPITOLO 1 
 
IL CANCRO DEL POLMONE 
 
 
 
 
n medicina, con i termini cancro, tumore e neoplasia sono identificate le popolazioni di 
cellule somatiche originate da singole cellule dell’organismo che abbiano precedente-
mente subito una peculiare catena di mutazioni. In seguito a tali mutazioni, le cellule 
cancerogene cessano di sottostare agli stretti vincoli di proliferazione cellulare e perdono 
quasi del tutto la capacità di andare incontro a morte programmata. Ciò assicura loro una ac-
cresciuta abilità moltiplicativa unita ad un ridotto tasso di mortalità. Il risultato complessivo è 
un agglomerato cellulare soggetto ad uno sviluppo non più controllabile dall’organismo e 
che, una volta superata la massa critica di un centimetro cubico, è in grado di crescere se-
guendo una legge geometrica.  
L’espansione può limitarsi a comprimere le cellule vicine senza inglobarle, e in questo 
caso il tumore è identificato come benigno, oppure può verificarsi l’infiltrazione e infine la 
distruzione delle cellule limitrofe, in un fenomeno noto come invasività neoplastica. Questi 
tumori, detti di tipo maligno, non si arrestano di fronte alle pareti di vene e capillari: una vol-
ta entrati nell’apparato circolatorio possono dare luogo a nuove formazioni metastatiche in 
altre parti dell’organismo. 
I quattro tumori più diffusi: al polmone, al colon-retto, alla prostata e al seno, da soli uc-
cidono il 50% degli italiani che muoiono ogni anno [1]. Il cancro del polmone, con il suo 
numero di casi letali paragonabile alla sommatoria delle vittime degli altri tre principali tu-
mori, si configura come la principale causa di morte nel mondo. Nei soli Stati Uniti sono cir-
ca 175000 i nuovi casi scoperti ogni anno [2].  
 
 
 
 
I 
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1.1 – L’IMPORTANZA DI UNA DIAGNOSI PRECOCE 
 
Il carcinoma non a piccole cellule, nei suoi tre istotipi più comuni (carcinoma epidermoide, 
adenocarcinoma, carcinoma a grandi cellule), rappresenta circa il 70% di tutti i tumori loca-
lizzati al polmone. Ad oggi, l’unica vera possibilità di cura è rappresentata dalla chirurgia; 
tuttavia i dati sulla sopravvivenza a cinque anni evidenziano i limiti dell’approccio chirurgi-
co, non solo per ciò che riguarda gli stadi avanzati della malattia, ma anche per i più precoci.  
Nonostante gli enormi progressi compiuti dall’oncologia medica, la sopravvivenza a cin-
que anni dal 1990 ad oggi è passata da uno sconfortante 8% ad un non esaltante 15% [3]. La 
prognosi è condizionata dallo stadio in cui il tumore si trova al momento di inizio cura. Nel 
70% dei casi il carcinoma polmonare viene identificato quando è ormai in fase localmente 
avanzata (40%) o metastatica (30%) [3]. Circa il 15% dei pazienti a cui viene diagnosticato 
un tumore al polmone appare poi del tutto asintomatico; la rilevazione avviene il più delle 
volte per caso. I primi sintomi, infatti, sono in genere tardivi: provocati da neoplasie che han-
no ormai raggiunto dimensioni significative. Si tratta inoltre di sintomi del tutto aspecifici, 
che possono essere facilmente confusi con quelli di altre malattie respiratorie anche benigne.  
 
 
 
Stadio 
Sopravvivenza 
ad 1 anno 
Sopravvivenza 
a 3 anni 
Sopravvivenza 
a 5 anni 
IA 94% 80% 67% 
IB 87% 67% 57% 
IIA 89% 66% 55% 
IIB 73% 46% 39% 
IIIA 64% 32% 23% 
IIIB 34% 7% 5% 
IV 19% 2% 1% 
 
Tabella 1.1: percentuali di sopravvivenza a uno, tre e cinque  
anni per ogni possibile stadio del tumore al polmone3 
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La diagnosi precoce rappresenta un’opportunità per tutte le forme di cancro, ma si rivela di 
fondamentale importanza per quello polmonare. Una radiografia del torace, effettuata per 
controlli di routine, può far insorgere i primi sospetti, confermabili con altre metodiche, come 
la tomografia assiale computerizzata (TAC) o la risonanza magnetica nucleare (RMN). La 
prognosi viene poi definitivamente confermata o smentita attraverso la biopsia, cioè il prelie-
vo di un frammento di tessuto da sottoporre a esame citologico. 
 
 
 
1.2 – LA TOMOGRAFIA ASSIALE COMPUTERIZZATA 
 
Spesso indicata con le sigle TAC o TC (CT in inglese), la tomografia assiale computerizzata 
è un’attrezzatura per indagini radiologiche basate sui raggi X in grado di riprodurre sezioni 
della struttura interna del paziente. La prima apparecchiatura funzionante risale al 1972, ad 
opera di Godfrey Newbold Hounsfield (1919 – 2004), che all’epoca lavorava in un laborato-
rio di ricerca dell’etichetta discografica EMI. L’invenzione valse ad Hounsfield il premio 
Nobel per la medicina nel 1979 insieme ad Allan McLeod Cormack della Tufts University, il 
quale giunse a medesimi risultati in maniera indipendente. 
Sdraiato su un lettino semovente, il soggetto sottoposto alla TAC viene irradiato da un 
sottile fascio di raggi X che ruota lungo l’asse longitudinale. Al lato opposto del fascio, il ri-
velatore raccoglie l’immagine di una sezione del paziente. A quel punto, tramite spostamento 
del lettino, è possibile ricavare ad ogni giro una differente sezione. Le sequenze di immagini, 
unite alle informazioni sull’angolo di ripresa, sono successivamente elaborate da un calcola-
tore. Il risultato finale può essere costituito da una singola sezione, da una sequenza di sezio-
ni dette slice e in numero di poco superiore a 300, oppure da una ricostruzione in tre dimen-
sioni con rendering superficiale. 
Laddove la prima generazione di macchinari per la tomografia computerizzata – chiamati 
all’epoca EMI scanner – richiedevano ore per l’acquisizione di informazioni grezze e giorni 
per elaborarle in immagini, le moderne TAC a spirale sono in grado di effettuare un'intera 
scansione del torace in circa 15 secondi, con produzione dell’output in tempo reale. Ciò per-
mette di ridurre al minimo i rischi di movimento da parte del paziente che possono dar luogo 
ad rilevazioni poco precise se non inutilizzabili. 
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Il risultato di una TAC è espresso nel formato DICOM, costituito da una sequenza di sli-
ce dalla risoluzione pari a 512x512 pixel, per una profondità di colore di 12 bit. Il colore di 
ogni pixel è determinato dal valor medio dell’attenuazione al passaggio dei raggi X dell’area 
rappresentata. Il grado di attenuazione dipende dal coefficiente di radio-densità della zona in 
esame ed è espresso nella scala di Hounsfield. Tale scala ha un range compreso tra -1024 e 
+3071 Hounsfield Units, dove il valore di 0 HU rappresenta il grado d’attenuazione 
dell’acqua. Le ossa hanno invece un valore tipico di +400 HU, eventuali protesi metalliche 
superano la soglia dei +1000 HU, mentre l’aria staziona nella parte inferiore della scala. 
 
 
 
 
 
 
Figura 1.1:  la slice di un esame TAC 
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Figura 1.2: il risultato di una TAC consiste in una sequenza di immagini bidimensionali 
in toni di grigio che rappresentano sezioni equidistanti e trasversali del corpo umano.   
 
 
 
La tridimensionalità della rilevazione e una maggiore differenziazione nella resa dei tessuti 
molli sono le caratteristiche che rendono la TAC un mezzo anche dieci volte migliore del 
tradizionale metodo radiografico. Per contro, le TAC sono caratterizzate da una risoluzione 
spaziale che attualmente non scende sotto gli 0,5 millimetri e forniscono al paziente una dose 
di radiazioni molto elevata rispetto ad una normale radiografia. Quest’ultima caratteristica è 
stata tuttavia limata nel corso degli anni grazie a soluzioni ottimizzate per la produzione di 
immagini utilizzando un minor quantitativo di radiazioni. 
Un’apparecchiatura per la TAC costa circa 1.3 milioni di dollari. 
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1.3 – L’INCOGNITA DELLO SCREENING 
 
Negli anni ’70 il National Cancer Institute, negli Stati Uniti, promosse tre programmi di 
screening di massa per verificarne l’effettiva utilità nella diagnosi precoce del cancro del pol-
mone. Gli istituti coinvolti nella sperimentazione furono la Johns Hopkins University, il 
Memorial Sloan-Kettering Cancer Center e la Mayo Clinic [4]. Il risultato fu disastroso: nes-
suna significativa differenza nel tasso di mortalità fu riscontrata tra i pazienti sottoposti rego-
larmente a radiografie e il gruppo di controllo. La pratica dello screening fu pertanto ritenuta 
di scarsa utilità. 
Con il rapido progresso tecnologico dei macchinari per la tomografia computerizzata 
l’ipotesi dello screening è stata nuovamente presa in considerazione. Nel 1999 fu promossa 
una nuova sperimentazione [5] con l’obiettivo di stabilire una volta per tutte se uno screening 
di massa, realizzato mediante TAC spirale su pazienti considerati ad alto rischio di cancro del 
polmone (ultra-cinquantenni e fumatori per almeno 20 anni), potesse effettivamente diminui-
re l’alto tasso di mortalità. 
Nell’intervallo di tempo dal 21 gennaio al 15 dicembre del 1999, 1520 partecipanti accu-
ratamente selezionati furono sottoposti a tomografia computerizzata. L’esame venne poi ripe-
tuto ad un anno di distanza dal primo scan.  
Al termine del secondo esame, un totale di 2244 noduli furono identificati in 1000 dei 
1464 pazienti che ultimarono correttamente la sperimentazione. 
In data novembre 2001, le diagnosi di tumore del polmone riscontrate nei partecipanti al-
la sperimentazione sono state 25: l’1.7% di 1464 soggetti e l’1.1% dei 2244 noduli rilevati. 
La tabella 1.2 riporta la classificazione di ogni caso. 
La sperimentazione ha dimostrato che la tomografia computerizzata è più che in grado di 
identificare tumori al polmone di piccole dimensioni (il diametro medio dei tumori non a pic-
cole cellule trovati è di 17 millimetri), e soprattutto in uno stadio ancora non avanzato. Il 
57% delle masse identificate, infatti, è stato classificato come IA, da cui è lecito aspettarsi un 
tasso di sopravvivenza a cinque anni del 62%, ma che con le cure più opportune può arrivare 
anche all’82%. 
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N° caso  Tipo Stadio Diametro (mm) 
1 Non a piccole cellule endocrino IIA 9 
2 Cellule squamose IA 11 
3 Adenocarcinoma IA 14 
4 Adenocarcinoma IA 20 
5 Adenocarcinoma IIA 15 
6 Adenocarcinoma IIIA 31 
7 Cellule squamose IIIA 48 
8 Bronchioloalveolare IA 21 
9 Adenocarcinoma IA 11 
10 Cellule squamose IA 5 
11 Adenocarcinoma IA 15 
12 Adenocarcinoma IIA 13 
13 Cellule squamose IA 10 
14 Carcinoma a piccole cellule Precoce 12 
15 Carcinoma a piccole cellule Precoce 55 
16 Adenocarcinoma IA 7 
17 Bronchioloalveolare IA 11 
18 Adenocarcinoma IA 20 
19 Adenocarcinoma IA 14 
20 Adenocarcinoma IA 8 
21 Bronchioloalveolare IB 12 
22 Carcinoma a piccole cellule Precoce 4 
23 Cellule squamose IIA 36 
24 Cellule squamose IIB 8 
25 Bronchioloalveolare IIA 16 
 
 
Tabella 1.2: le diagnosi di tumore polmonare riscontrate  
fino al novembre 2001 nei partecipanti allo screening 
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Uno screening periodico condotto attraverso TAC spirale, quindi, offre la concreta possibilità 
di riduzione del tasso di mortalità nei malati di tumore polmonare grazie ai benefici di una 
diagnosi precoce.  
Ne sembra convinto l’oncologo ed ex-ministro della Sanità Umberto Veronesi, che nel 
settembre 2002 annunciava la partenza di una nuova campagna di screening per la diagnosi 
precoce del cancro del polmone: “Recluteremo in tutta la penisola 5000 fumatori l'anno, uo-
mini e donne, over 50 e consumatori di almeno un pacchetto di sigarette al giorno” dichiara-
va l’oncologo nel giugno del 2004. “Cerchiamo volontari disposti a sottoporsi ogni anno per 
dieci anni a una TAC spirale: una tecnica che, dai primi dati in nostro possesso, potrà aumen-
tare le probabilità di guarigione dal 15-20% fino al 70-80%. Contro il tumore al polmone, 
una neoplasia sempre più al femminile, la TAC spirale ha dimostrato una sensibilità dieci 
volte superiore rispetto alla radiografia tradizionale. Riesce a individuare lesioni minuscole, 
anche millimetriche, e abbinata alla PET, che indica su quali noduli conviene procedere alla 
biopsia, ci permette di sperare che un giorno, almeno per i tumori piccolissimi, saranno suffi-
cienti non più di due o tre giorni di ricovero in ospedale. Per valutare l’efficacia della combi-
nazione di TAC spirale più PET abbiamo già in corso uno studio su mille casi. Siamo ormai 
al quarto anno e i risultati sono molto soddisfacenti. Quanto ai costi, cercheremo di contenerli 
al minimo. La TAC spirale è in effetti una procedura dispendiosa, rimborsata dal sistema sa-
nitario nazionale solo se prescritta dal medico. Ma il macchinario ci è stato donato e anche 
l’istituto farà uno sforzo, in modo che per questa campagna l’esame sia accessibile a tutti. La 
cifra si aggira sui 90 euro: in fondo poca cosa, per un grande fumatore […]. Vogliamo circo-
scrivere il bersaglio, stringere il cappio attorno al tumore. Per farlo ci muoveremo in tre dire-
zioni: l’imaging diagnostico, per scovare lesioni sempre più piccole aprendo la strada a 
chemio e radioterapie sempre più mirate; la biologia molecolare (disegnare l’identikit del tu-
more per individuare i geni mutati e distruggere le cellule malate colpendole con ‘pallottole’ 
radioattive in grado di riconoscere specifici recettori); la prevenzione personalizzata, con 
nuove categorie di farmaci attivi sui precursori del tumore” [6]. 
 
 
1.3.1 – Falsi positivi e falsi negativi 
Dopo due anni di osservazione, 2244 noduli sono stati trovati nei 1464 pazienti che hanno 
correttamente ultimato la sperimentazione. Di questi, una stima approssimativa attesta al 
98% la percentuale di falsi positivi. Ne consegue che la quasi totalità dei pazienti a cui sono 
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stati riscontrati dei noduli ha avuto almeno un ritrovamento che poi si è rilevato non corretto, 
e questo in un periodo di soli due anni. Ogni identificazione di un falso positivo comporta na-
turalmente ulteriori quanto inutili esami di approfondimento. Questi esami, oltre a generare 
uno spreco di risorse, gravano psicologicamente sul paziente, il quale vive un periodo di 
tempo nell’incertezza di avere o meno un tumore al polmone, e che deve comunque affronta-
re i rischi di una biopsia. Negli Stati Uniti e in Europa, la percentuale di biopsie effettuate su 
lesioni che poi si rivelano benigne si attesta intorno al 50% [7]. Un risultato talmente negati-
vo in termini psicologici e di budget che potrebbe precludere l’effettiva possibilità di pro-
grammare screening di massa. 
A ciò deve essere aggiunto il problema speculare dei falsi negativi. Nel 26% dei parteci-
panti alla sperimentazione sono stati correttamente identificati noduli durante la seconda ses-
sione di TAC che erano presenti, sebbene non rilevati, anche nelle immagini del primo 
esame. Queste mancate identificazioni sono da imputare ad errori da parte dei radiologi che 
compiono l’osservazione. Errori in cui è quasi inevitabile incorrere, vista l’enorme mole di 
dati che devono essere presi in esame. Bisogna inoltre sottolineare che i noduli hanno caratte-
ristiche di densità, forma e dimensioni molto simili a quelle di bronchi e vasi sanguigni pre-
senti nel polmone, quindi è estremamente facile confonderli con queste parti anatomiche.  
Un esame incrociato, condotto da due o più radiologi, potrebbe scongiurare molti dei falsi 
o mancati avvistamenti, ma si tratta di una soluzione ideale difficilmente applicabile nelle re-
altà ospedaliere. Si rende pertanto necessario il ricorso a sistemi che possano assicurare un 
secondo parere quanto più possibile automatizzato e preciso. 
 
 
 
1.4 – I SISTEMI CAD 
 
L’acronimo CAD è tradotto in ambiente medico con la definizione computer-aided diagnosis 
e indica quei sistemi software in grado di supportare il radiologo nell’opera analisi di una 
TAC o una radiografia. 
Nel 1996 la Chicago University promosse un esperimento [8] con l’obiettivo di verificare 
l’effettiva capacità di un sistema CAD di aumentare la precisione della diagnosi. Per ottenere 
un test i cui risultati fossero sufficientemente attendibili era necessario coinvolgere nell’espe-
rimento il maggior numero ottenibile di radiologi, possibilmente di diverse estrazioni. 
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L’occasione fu colta durante un simposio della Radiological Society of North, durante la 
quale i 104 convenuti acconsentirono di partecipare allo studio. Di questi, 23 erano radiologi 
specializzati nel torace, mentre 54 avevano una specializzazione generica. Vi erano poi 27 
radiologi tirocinanti e 42 partecipanti non del mestiere. 
Come oggetto dell’esperimento furono preparate 20 radiografie del torace, ognuna delle 
quali conteneva un nodulo polmonare, e altre 20 prive di lesioni. Queste radiografie furono 
scansionate in immagini in scala di grigi di 2000x2500 pixel, per una profondità di colore di 
10 bit.  
Il sistema CAD usato per la sperimentazione, nei suoi utilizzi precedenti, aveva dimostra-
to una precisione del 70%, ma fu ottimizzato per assicurare, con le 40 radiografie selezionate, 
una precisione prossima all’80%. Ciononostante, il software produceva in uscita almeno un 
falso positivo per ogni radiografia processata. 
 
 
 
 
Figura 1.3: il display per il riconoscimento dei noduli usato per 
l’esperimento. Le frecce poste sulla radiografia rappresentano  
il parere espresso dal CAD sulla presenza di lesioni 
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I partecipanti vennero posti di fronte ad un display (figura 1.3) costituito da una semplice 
interfaccia che visualizzava una radiografia alla volta in una finestra di 1000x1000 pixel. Era 
possibile eseguire operazioni di zoom sull’immagine e variare il contrasto e la lucentezza 
dell’inquadratura. 
Ogni immagine veniva inizialmente mostrata priva dei risultati espressi dal CAD. L’os-
servatore si prendeva il tempo necessario per esaminare la radiografia, quindi emetteva il suo 
giudizio spostando il cursore lungo una barra a video che rappresentava il grado di sicurezza 
che nell’immagine fosse presente un nodulo. La posizione all’estrema destra indicava una si-
curezza del 100%; più il cursore scorreva verso sinistra, maggiore era l’incertezza sulla effet-
tiva presenza di lesioni. Il test non prevedeva di specificare la posizione del nodulo. 
Una volta formulato il giudizio sull’immagine corrente, il sistema attivava gli algoritmi 
per la ricerca automatizzata dei noduli. Il CAD esplicitava la sua ipotesi facendo comparire 
delle frecce nelle zone che riteneva ospitassero lesioni. A quel punto il partecipante era invi-
tato a prendere in considerazione i risultati espressi dal CAD e, in caso, a rivedere il proprio 
giudizio modificando la posizione del cursore sulla barra. Alla fine di questa operazione il 
display mostrava il risultato corretto cerchiando la freccia corrispondente e passava 
all’immagine successiva. 
 
 
Figura 1.4 
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Figura 1.5 
 
 
Delle 40 radiografie disponibili, 7 furono usate come test per far abituare i radiologi al si-
stema. Le altre, proposte in ordine casuale, costituirono il vero e proprio esperimento. I due 
diagrammi di figura 4 e figura 5 indicano rispettivamente il risultato dell’esperimento prima 
dell’attivazione del CAD e dopo. Le ordinate indicano la percentuale degli osservatori men-
tre le ascisse riportano il grado di precisione delle diagnosi.  
 
 
 
Categoria N° Senza il CAD Con il CAD 
Radiologi del torace 23 0.825 0.889 
Radiologi generici 54 0.810 0.876 
Radiologi tirocinanti 27 0.774 0.855 
Non radiologi 42 0.697 0.808 
 
Tabella 1.3 
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La tabella 1.3 riporta invece i valori medi di precisione nella diagnosi espressi da ogni 
gruppo di osservatori con e senza l’ausilio del CAD. La scala di giudizio è la seguente: 
 
• 0.9 – 1.0 = eccellente (A) 
 
• 0.8 – 0.9 = buono (B)  
 
• 0.7 – 0.8 = sufficiente (C)  
 
• 0.6 – 0.7 = scarso (D)  
 
• 0.5 – 0.6 = pessimo (F) 
 
Come era lecito aspettarsi, la precisione delle rilevazioni è coerente con il grado di espe-
rienza e preparazione di ogni gruppo di osservatori. I radiologi del torace raggiungono per-
tanto i risultati migliori con e senza l’aiuto della computer-aided diagnosis. Questa, una volta 
attivata, migliora la precisione di diagnosi di tutte le categorie di osservatori. È interessante 
notare come la prestazione di ogni gruppo, con l’ausilio del CAD, sia migliore della presta-
zione del gruppo che senza l’aiuto del software aveva raggiunto il risultato immediatamente 
migliore. Ad esempio i non radiologi, che privi di CAD avevano totalizzato uno scarso 0.697, 
con l’ausilio della macchina ottengono un buon 0.808, migliore del 0.774 ottenuto dai tiroci-
nanti senza l’aiuto software. I radiologi generici, poi, hanno con il CAD la possibilità di rag-
giungere risultati molto vicini a quelli dei colleghi specializzati nel torace. 
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CAPITOLO 2 
 
SISTEMI CAD A CONFRONTO 
 
 
 
 
n software per la computer-aided diagnosis è un sistema che riceve in ingresso 
uno o più file contenenti il risultato di una TAC. La tomografia assiale compute-
rizzata si rivela infatti lo strumento più indicato a supportare un sistema CAD. 
Questo grazie alle sue immagini ad alto contrasto e all’intrinseca capacità di offrire una rap-
presentazione tridimensionale del torace. 
Dopo aver processato le immagini, il CAD produce in uscita una lista di elementi che ri-
tiene essere dei noduli. Per ottenere un simile risultato è innanzitutto necessario identificare 
quanto più correttamente possibile la regione corrispondente ai due lobi polmonari, cioè la 
zona di ogni singola slice occupata dai polmoni (figura 2.1).  
 
 
              
 
Figura 2.1: l’immagine di sinistra mostra la slice di una TAC. A destra è invece  
visualizzata la regione corrispondente ai lobi ricavata dalla slice. Il risultato è stato 
ottenuto con il software progettato per questa tesi e descritto al capitolo 5 
U 
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È ovviamente all’interno dei due lobi che dovranno in seguito essere ricercati i noduli. 
Questi sono caratterizzati da una tonalità chiara facilmente confondibile con i vasi sanguigni 
e i bronchi presenti anch’essi nella regione. Per una corretta identificazione delle lesioni si 
rivela quindi di fondamentale importanza ideare tecniche di riconoscimento in grado stabilire 
la natura della parte anatomica osservata. 
 
 
 
2.1 – ESTRAZIONE DELLA REGIONE POLMONARE 
 
Esistono diverse tecniche per l’identificazione dei parenchima, escogitate negli ultimi anni 
all’interno dei vari progetti di sistemi CAD. Per essere considerata valida, la regione ricavata 
deve essere quanto più possibile coincidente con l’effettiva regione polmonare fotografata 
dalla TAC. I paragrafi successivi descrivono i principali algoritmi di estrazione esistenti, par-
tendo dalla segmentazione manuale per poi passare a soluzioni più o meno automatizzate. 
Successivamente verrà riportato il risultato di un test di precisione eseguito sulle varie tecni-
che. Ciò servirà a dare un’idea di quanto ogni soluzione si avvicina a rappresentare corretta-
mente i polmoni. 
 
 
2.1.1 – Segmentazione manuale 
Per ogni slice, l’osservatore è chiamato a tracciare una linea lungo i bordi dei due parenchima 
polmonari. L’operazione può essere fatta tramite un’interfaccia di editing video e l’utilizzo di 
un mouse, di una penna ottica oppure di una tavoletta grafica.  
Ogni TAC produce come risultato un numero di slice generalmente compreso tra 300 e 
400. Di queste, non tutte visualizzano una sezione dei polmoni, ciononostante le immagini da 
processare manualmente rimangono numerose. L’operazione infatti richiede più di dieci ore 
per essere completata.  
Per ridurre i tempi, una tecnica possibile è quella di delineare a mano i contorni di una 
slice ogni quattro o cinque. Le fette saltate verranno in seguito segmentate da un algoritmo di 
interpolazione che troverà i risultati intermedi di ogni coppia di sezioni già segmentate. Per 
evitare errori, l’osservatore può in seguito rivedere i risultati dell’interpolazione ed effettuare 
eventuali correzioni. 
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Si tratta ovviamente di un lavoro lungo e tedioso, ma se la segmentazione viene eseguita 
da una mano esperta, il risultato finale è quanto di più vicino vi sia alla reale regione occupa-
ta dai polmoni. La tecnica manuale si presta quindi ad essere usata per verificare la precisio-
ne delle soluzioni automatizzate. 
 
 
2.1.2 – “Segmentation by registration” 
Questa tecnica prevede l’utilizzo di un modello di riferimento costituito da una TAC che ab-
bia sortito risultati negativi e dalla sua corretta segmentazione dei lobi. Quest’ultima può es-
sere fatta manualmente oppure utilizzando altri algoritmi automatizzati. Il risultato è espresso 
per mezzo di due maschere di bit: matrici binarie in cui con 1 si identifica l’appartenenza alla 
regione e con 0 la non appartenenza. 
La figura 2.2 illustra uno schema base dell’algoritmo. Con R è identificato lo scan di rife-
rimento; SR e SL sono le segmentazioni dei parenchima destro e sinistro di R, mentre T è lo 
scan che si desidera segmentare. 
 
 
 
 
Figura 2.2: schema logico della tecnica segmentation by registration 
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Il modulo registration, di cui R e T costituiscono gli ingressi, contiene un algoritmo di 
trasformazione dell’immagine attraverso il quale T viene fatto coincidere con R. Il risultato 
della trasformazione, F(T), viene poi applicato alle segmentazioni SR e SL. Queste subiscono 
una deformazione coerente con il contenuto di F(T) e vengono successivamente combinate in 
un singolo risultato ST, che rappresenta la regione dei lobi polmonari dello scan T. 
 
 
2.1.3 – Tecniche basate su thresholding e region growing 
Si tratta di algoritmi di estrazione che sfruttano l’alto contrasto di colore garantito dalle im-
magini TAC. I tessuti carnosi e le ossa sono infatti caratterizzati da un intervallo di attenua-
zione ai raggi X compreso tra -200 HU e +1024 HU, ed appaiono nelle immagini con una 
tonalità che va dal grigio chiaro al bianco. Il vuoto delle cavità interne dei polmoni si posi-
ziona invece tra -1024 HU e -500 HU: un colore grigio scuro tendente al nero. È quindi pos-
sibile fissare un valore di soglia (threshold), compreso all’incirca tra -500 e -200 HU, che 
identifichi correttamente il passaggio da un insieme all’altro. 
Una volta deciso l’intervallo di soglia, la segmentazione avviene mediante un algoritmo 
denominato region growing, il cui funzionamento è esemplificato nelle figure 2.3 e 2.4.  
La matrice mostrata in figura 2.3 rappresenta un’immagine 10x10 contenente 6 tonalità di 
grigio. Le zone in nero dell’immagine successiva costituiscono invece il risultato del region 
growing ottenuto ponendo come intervallo di threshold i valori compresi tra 4 e 6. 
Una volta selezionato un punto di partenza che rispetti la soglia, il region growing con-
trolla se le locazioni confinanti nelle otto direzioni appartengono anch’essi all’intervallo. In 
caso affermativo, tali punti sono aggiunti all’agglomerato finale e su ognuno di essi viene ef-
fettuato un ulteriore controllo sull’appartenenza dei confinanti. 
L’algoritmo si conclude quando non vi sono più vicini che facciano parte dell’intervallo 
di soglia su cui eseguire il controllo.  
La figura 2.4 mostra un effetto collaterale del region growing. Nell’angolo in basso a  
destra, alcuni punti rispettano i valori di soglia precedentemente stabiliti, ma non sono stati 
identificati ed inclusi dall’algoritmo. Il region growing si limita infatti a raccogliere agglome-
rati contigui di punti. Per una corretta esecuzione dello stesso è pertanto fondamentale sele-
zionare un punto di origine (seed) che appartenga alla regione da estrarre. 
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1 1 1 1 2 2 3 2 2 1 
1 2 2 2 3 3 3 3 2 1 
1 2 4 5 5 6 5 3 2 1 
1 1 4 4 5 6 6 4 3 1 
1 1 4 4 5 6 6 4 3 1 
1 1 2 5 5 6 5 4 2 1 
1 1 2 2 6 6 3 3 2 1 
1 1 2 2 3 3 2 3 1 1 
1 2 2 2 2 2 2 1 6 6 
1 1 1 1 1 1 1 1 6 6 
 
Figura 2.3: una semplice immagine su  
cui eseguire il region growing 
 
 
1 1 1 1 2 2 3 2 2 1 
1 2 2 2 3 3 3 3 2 1 
1 2 4 5 5 6 5 3 2 1 
1 1 4 4 5 6 6 4 3 1 
1 1 4 4 5 6 6 4 3 1 
1 1 2 5 5 6 5 4 2 1 
1 1 2 2 6 6 3 3 2 1 
1 1 2 2 3 3 2 3 1 1 
1 2 2 2 2 2 2 1 6 6 
1 1 1 1 1 1 1 1 6 6 
 
Figura 2.4: il risultato di un region growing  
eseguito sull’intervallo di colore [4, 6] 
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Ciò può avvenire manualmente, tramite input dell’operatore sull’immagine, oppure in 
maniera automatizzata, grazie a sistemi CAD in grado di raccogliere più agglomerati e di ri-
conoscere, tra essi, quale selezionare per rappresentare i due parenchima. 
 
 
2.1.3.1 – Region growing automatizzato 
La segmentazione è del tutto automatizzata. Una tecnica possibile per ottenere un risultato 
del genere consiste nello stabilire il seed point nella trachea, e poi da lì eseguire il region 
growing, che quindi raccoglierà un agglomerato costituito da entrambi i parenchima e la tra-
chea stessa. A quel punto un’altra iterazione dell’algoritmo, con l’aggiunta di un vincolo sul-
le dimensioni della superficie da raccogliere, consentirà di trovare e quindi eliminare la 
trachea. Adesso non resta che isolare i due parenchima: operazione che può però rivelarsi 
non banale e che dipende in parte dalla qualità del valore di threshold scelto. 
In proposito, Shiying Hu ha ideato [1] un metodo di estrazione basato sul thresholding il 
cui valore di soglia non sia però fissato a priori. Grazie ad un algoritmo iterativo, il software 
di Hu è in grado infatti di trovare l’intervallo ottimale di soglia di ogni singolo scan, variabile 
in ragione delle peculiari caratteristiche di ogni attrezzatura per la TAC e del paziente stesso. 
Se iT  è il valore di threshold alla i-esima iterazione, l’algoritmo di segmentazione lancia-
to con tale valore produrrà due regioni distinte: una contenente i punti appartenenti al torace, 
ed una con i punti che rappresentano le sezioni cave. Identificati rispettivamente con bμ  e 
nμ  i valori medi dei livelli di grigio dei due insiemi ricavati, la nuova soglia sarà data da: 
 
2
1 nbiT μμ +=+  
 
Per giungere all’ottimo, la procedura iterativa deve proseguire fino a quando non si a-
vranno più variazioni del valore T . 
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2.1.3.2 – Region growing semi-automatizzato 
Per ovviare ai limiti di incertezza dell’approccio automatizzato, una soluzione può essere 
quella di ricorrere ad un intervento umano preparatorio al lancio dell’algoritmo vero e pro-
prio. Tale intervento consiste innanzitutto nell’applicare, mediante l’utilizzo di un program-
ma di grafica, dei tappi sui bronchi in modo da separare i polmoni dalla trachea (cfr figura 
2.5). 
 
 
 
Figura 2.5: l’intervento manuale nel region growing semi-automatizzato;  
i due segmenti bianchi separano il parenchima sinistro dalla trachea 
 
 
Una volta separati i parenchima è sufficiente selezionare i seed point ed avviare la proce-
dura di segmentazione automatica. 
 
  
2.1.4 – Voxel classification 
Il termine voxel è la contrazione della definizione volume pixel. Se il pixel può essere consi-
derato come il quadratino elementare che forma un’immagine bidimensionale, i voxel sono i 
cubetti – o più genericamente i parallelepipedi – che vanno a costruire una figura in tre di-
mensioni. 
Voxel classification è una tecnica basata sulla separazione dei voxel di ogni scan in tre 
gruppi: polmone destro, polmone sinistro, background. Ogni voxel viene messo a confronto 
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con i punti di medesime coordinate di una serie di scansioni già segmentate e che fungono da 
campione. Al termine di questo processo, ad ogni voxel vengono associati dei coefficienti di 
probabilità di appartenenza ad ognuno dei tre gruppi. A quel punto si ha il lancio della seg-
mentazione vera e propria, la quale usa come discriminante sull’appartenenza o meno ad una 
certa regione la soglia di probabilità: 5.0=P . 
 
 
 
2.2 – TESTING DEGLI ALGORITMI DI ESTRAZIONE  
 
Ingrid Sluimer ha pubblicato nell’agosto 2005 uno studio [2] all’interno del quale sottopone a 
test di accuratezza le seguenti tecniche: 
 
• Segmentazione manuale 
 
• Segmentation by registration 
 
• Region growing automatizzato 
 
• Region growing semi-automatizzato 
 
• Voxel classification 
 
L’oggetto della prova è stato l’estrazione delle regioni polmonari di 10 TAC. La segmen-
tazione manuale, eseguita su tutte le slice, ha costituito il campione di riferimento sul quale 
sono avvenuti i confrontati dei restanti algoritmi.  
Per valutare la bontà del test sono state utilizzate tre tipologie di misura, descritte di se-
guito. 
 
 
2.2.1 – Coefficiente di sovrapposizione  
Si tratta di una misura volumetrica. Il coefficiente di sovrapposizione di due volumi 1V  e 2V  
è dato dal volume della loro intersezione diviso il volume dell’unione: 
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( )
21
21
21, VV
VV
VVO ∪
∩=  
 
La misura fornisce un valore compreso tra 0 e 1, con 1 che rappresenta due volumi per-
fettamente coincidenti. 
 
 
2.2.2 – Distanza di Hausdorff 
È lo scarto maggiore che separa i bordi di due superfici.  
Date le superfici aS  e bS , la misura ( )bSad ,min  rappresenta la distanza minima tra il 
punto a , appartenente alla superficie aS , e la superficie bS . Si ha quindi che la maggior di-
stanza minima tra i punti a  di aS  e la superficie bS  è: 
 
( ) ( ){ }abba SaSadSSh ∈= ,,max, min  
 
La distanza di Hausdorff è pertanto definita da: 
 
( ) ( ) ( ){ }ababa SShSShSSH ,,,max, =  
 
 
2.2.3 – Media assoluta della distanza tra superfici (MADS).  
Posto ( )ba SSd ,min  come la media delle distanze minime tra i punti a  della superficie aS  ri-
spetto a  bS . La media assoluta delle distanze tra le due superfici aS  e bS  è: 
 
( ) ( ) ( )[ ]abbaba SSdSSdSSMADS ,,5.0, minmin +=  
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2.2.4 – I risultati del test 
Come illustrato nella tabella 2.1, l’algoritmo automatizzato di region growing utilizzato nel 
test si rivela incapace di effettuare una segmentazione sufficientemente precisa della regione 
polmonare. Se si considerasse come soglia di successo il 75% di sovrapposizione volumetri-
ca con il risultato della segmentazione manuale, l’algoritmo fallirebbe in 15 dei 20 casi presi 
in esame (considerando separatamente i parenchima di ognuna delle 10 TAC). Ovviamente il 
risultato del test è fortemente condizionato dalla qualità dell’algoritmo automatizzato preso 
in esame, ed è quindi suscettibile di cambiamenti anche sostanziali se ripetuto adottando tec-
niche più avanzate. 
Come era lecito aspettarsi, la soluzione parzialmente interattiva migliora sensibilmente i 
risultati del region growing, ma è tuttavia superata sia dalla voxel classification che dall’al-
goritmo segmentation by registration. 
Quest’ultimo garantisce risultati migliori soprattutto nelle porzioni più irregolari dello 
scan. 
 
 
Misura Valore Metodo 
  SR Auto-RG Semi-RG VC 
 
Coefficiente di 
Sovrapposizione 
Medio 
Dev. Std. 
Minimo 
Massimo 
0.82 
0.16 
0.38 
0.96 
0.39 
0.39 
0.00 
0.97 
0.79 
0.23 
0.17 
0.97 
0.82 
0.18 
0.36 
0.96 
 
Distanza di 
Hausdorff 
Medio 
Dev. Std. 
Minimo 
Massimo 
14.95 
7.64 
6.78 
29.43 
54.04 
39.88 
8.94 
143.30 
16.94 
8.84 
8.60 
36.69 
26.88 
14.31 
5.75 
52.62
 
MADS Medio 
Dev. Std. 
Minimo 
Massimo 
1.48 
1.22 
0.51 
5.13 
18.44 
24.49 
0.33 
91.58 
1.53 
1.68 
0.25 
6.50 
1.99 
2.66 
0.31 
9.10 
 
Tabella 2.1: i risultati del test 
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2.3 – IDENTIFICAZIONE DEI NODULI 
 
Una volta estratta la regione polmonare, un sistema CAD avvia in genere l’operazione di e-
strazione delle regioni anatomiche sospettate di essere dei noduli. Ciò avviene identificando 
quegli agglomerati di voxel la cui tonalità sia più chiara di una certa soglia. L’operazione 
porta tuttavia all’ottenimento di un ingente quantitativo di candidati; l’intervallo di colore ti-
pico dei noduli è infatti pressoché identico a quello dell’apparato bronco-vascolare. Il rischio 
quindi è di ottenere falsi positivi che, se in numero elevato, potrebbero limitare anche in ma-
niera macroscopica l’efficacia del CAD. 
Una soluzione per ridurre al minimo i falsi positivi è quella di ricercare, in ogni candida-
to, caratteristiche come la forma e le dimensioni sulla base delle quali formulare un giudizio. 
Rispetto ai bronchi e ai vasi sanguigni, genericamente tubolari, i noduli sono infatti caratte-
rizzati da un diametro maggiore e da una forma che tende ad essere sferica. 
Giger ha sviluppato [3] un algoritmo di estrazione di agglomerati operante su valori mul-
tipli di threshold. Ogni set di candidati viene in seguito processato alla ricerca di caratteristi-
che bidimensionali come il perimetro, la compattezza e la circolarità. Sulla base di tali 
caratteristiche, un sistema di valutazione assegna ad ogni agglomerato un punteggio compre-
so tra 1 e 5, che stabilisce il grado di certezza che il candidato sia un nodulo. 
A simili caratteristiche Armato ha aggiunto [4] un importante parametro tridimensionale: 
il coefficiente di sfericità, che identifica il livello di vicinanza di un agglomerato ad avere una 
forma sferica. Ha inoltre investigato maggiormente sugli intervalli di threshold, andando a 
ricercare anche i valori medi di colore e la deviazione standard. 
Nel 1999 Kanazawa introduceva [5] la logica fuzzy come strumento in grado di agevola-
re l’opera di riconoscimento delle lesioni. Altri ricercatori faranno in seguito uso di insiemi 
fuzzy all’interno di software CAD, tra cui Matthew S. Brown, sulla cui esperienza è basata 
questa tesi.  
La logica fuzzy è l’argomento del capitolo successivo. 
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CAPITOLO 3 
 
LA LOGICA FUZZY 
 
 
 
 
 uzzy è il nome ad effetto che il logico Lofti Zadeh scelse per battezzare un settore 
nascente della logica matematica. In italiano è traducibile con i termini indistinto, sfu-
mato. 
Nonostante le prime pubblicazioni di Zadeh in merito risalgano agli anni sessanta, le intui-
zioni alla base della logica fuzzy devono essere collocate agli inizi del ventesimo secolo. 
L’opera di Zadeh è stata infatti quella di riunire sotto un’unica disciplina contributi come 
quelli di Bertrand Russel nel campo della logica e di Werner Heisemberg in meccanica quan-
tistica.  
 
 
 
3.1 – LOGICA FUZZY VS LOGICA BIVALENTE 
 
Il pensiero fuzzy nasce per far fronte alla necessità di slegarsi da un modo di pensare caratte-
ristico della cultura occidentale e originato dalla logica bivalente Aristotelica. Per il celebre 
filosofo greco: “Ogni cosa deve essere o non essere, sia nel presente che nel futuro” [1]. Ra-
gionare attraverso i principi della logica bivalente significa non contraddirne i principi fon-
damentali:  
 
1. Principio di identità: ogni proposizione è uguale a se stessa. 
2. Principio di non contraddizione: una proposizione non può essere contemporane-
amente vera e falsa.  
3. Principio del terzo escluso:  se una proposizione è vera la, allora sua negazione è 
falsa e viceversa. 
F 
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Un generico elemento x non può quindi appartenere contemporaneamente ad un insieme 
A e al suo complemento non-A. Se x non appartiene ad A, allora deve categoricamente ap-
partenere a non-A. Il secondo principio afferma poi che l'unione di un insieme con il suo 
complemento produce l'insieme universo, chiamato X, al quale appartiene qualunque elemen-
to x. 
Utilizziamo come esempio un gruppo di persone di cui si vuole discutere circa la loro al-
tezza. All'interno del gruppo vi saranno persone alte e persone basse (non alte), ma sicura-
mente vi sarà anche un insieme di persone la cui definizione risulta problematica, dal 
momento che potrebbero sembrare abbastanza alte o non esattamente basse.  
La teoria degli insiemi classici permette di affermare che x appartiene all'insieme delle 
persone alte, o che y appartiene all'insieme delle persone basse, ma non consente ad un ele-
mento z di essere alto e non alto allo stesso tempo, appartenendo quindi contemporaneamente 
all'insieme delle persone alte e a quello delle persone basse. L'unico modo per risolvere que-
sto problema senza violare i principi della logica bivalente consiste nel definire un valore ar-
bitrario di soglia che permetta una definizione priva di ambiguità degli insiemi. 
Nell'esempio dato, una possibile soglia potrebbe essere rappresentata alla misura di 170 
cm. Si avranno pertanto due insiemi: quello delle persone basse, la cui altezza è inferiore a 
170 cm, e quello delle persone alte, con un'altezza superiore a 170 cm. Il rigore di tale meto-
do lascia tuttavia insoddisfatti, dal momento che la fredda precisione della logica ha annulla-
to il valore e la ricchezza semantica del linguaggio naturale con cui è stato formulato il 
problema. 
La contestazione verso la logica bivalente aristotelica era già presente nei lavori di Carte-
sio e in Eubulide di Mileto, vissuto nel quarto secolo Avanti Cristo. Proprio a quest’ultimo 
deve essere fatto risalire il celebre paradosso del mentitore: 
 
Il cretese Epimenide afferma che il cretese è bugiardo 
 
La logica aristotelica bivalente non consente di stabilire se questa affermazione sia vera o 
falsa. Questo perché, in quanto bivalente, essa ammette due soli valori di verità: vero o falso, 
bianco o nero, dentro o fuori.  
Contenendo un riferimento a se stesso, il paradosso del mentitore non può assumere un 
valore certo senza cadere in contraddizione. Ogni tentativo di risolvere il paradosso porta 
quindi ad un’oscillazione infinita tra due estremi. Il vero implica il falso e viceversa. 
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3.2 – L’INSIEME FUZZY 
 
La logica fuzzy abbraccia una forma di pensiero riconducibile al Buddismo, la cui idea fon-
damentale è di: “andare al di là del mondo degli opposti, un mondo costruito da distinzioni 
intellettuali e contaminazioni emozionali” [2]. 
Nel libro Il fuzzy-pensiero [3] Bart Kosko – uno degli allievi di Zadeh – si cimenta nella 
risoluzione del paradosso di Eubulide riportato nel paragrafo 3.1.  
Se Epimenide dice il vero, allora il cretese mente. Ma poiché Epimenide è cretese, egli 
stesso sta mentendo. L’inevitabile conclusione è che sta dicendo la verità.  Se la frase di E-
pimenide fosse invece falsa, allora il cretese Epimenide non mentirebbe. Ciò tuttavia implica 
che sta mentendo. 
Indicando con P  l’enunciato del paradosso di Eubulide, e con 1/0=v  il suo valore di 
verità, un’analisi separata dei due casi possibili conduce a: 
 
• P  vera, 1=v  ⇒  P!  falsa, 0! =v  ⇒  vv !1−=  
 
• P  falsa, ov =  ⇒  P!  vera, 1! =v  ⇒  vv !1−=  
 
Dato che il valore di verità di P  coincide con quello della sua negazione P! , non si può 
che concludere che: 
 
vv −=  
 
Pertanto: 
 
vv −=1  
 
E infine: 
 
2
1=v  
 38 
Il paradosso di Eubulide non è quindi né vero né falso. È piuttosto una mezza verità, op-
pure una mezza falsità. Una simile conclusione è sufficiente a invalidare la logica aristoteli-
ca, ma non pone invece alcun problema alla logica fuzzy. Questo perché quando il cretese 
mente e non mente allo stesso tempo, lo fa solo al 50%. 
Come la logica tradizionale, bivalente, si basa sugli insiemi classici, la logica fuzzy adot-
ta gli insiemi fuzzy. Si tratta di un insieme di oggetti nel quale non sussiste un confine ben 
preciso e definito tra gli oggetti che vi appartengono e quelli che non ne fanno invece parte. Il 
concetto chiave alla base di tale definizione è quello di appartenenza: ad ogni elemento di un 
insieme è associato un valore che indica il grado di appartenenza di tale elemento all'insieme. 
Tale valore è compreso nell'intervallo [0,1], dove 0 e 1 indicano rispettivamente il minore ed 
il maggiore grado di appartenenza, mentre tutti i valori intermedi indicano delle appartenenze 
parziali.  
Gli insiemi classici possono pertanto essere visti come un caso particolare degli insiemi 
fuzzy, dal momento che ammettono solo i due valori di completa appartenenza e completa 
non appartenenza rappresentati dagli estremi 0 e 1. 
Riprendendo l'esempio del paragrafo 3.1 sulle persone più o meno alte, nell'analisi dell'al-
tezza del gruppo di persone potrebbe essere adottato un insieme fuzzy che rappresenta le per-
sone alte. In questo caso più elevata sarà l'altezza dell'elemento, maggiore sarà il grado di 
appartenenza all'insieme fuzzy e viceversa. Ad esempio una persona alta 195 cm avrà un 
grado di appartenenza all'insieme fuzzy pari a 0.9, una alta 170 cm avrà un grado di apparte-
nenza di 0.5, una alta 150 cm un grado di appartenenza 0,2, e così via.  
L'appartenenza degli elementi all'insieme preso in esame è continua, e la transizione tra 
l'appartenenza e la non appartenenza non è brusca, ma graduale. In questo modo è possibile 
manipolare la vaghezza e ricchezza di contenuti del linguaggio naturale, pur utilizzando una 
scrittura formale.  
 
 
3.2.1 – Le variabili linguistiche 
Si tratta di variabili il cui valore non è espresso in termini numerici, ma è dato da parole o 
giudizi espressi attraverso il linguaggio naturale. La scelta di esprimere le variabili in termini 
linguistici è giustificata dal fatto che le caratterizzazioni linguistiche sono meno specifiche di 
quelle numeriche.  
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Ad esempio la variabile linguistica età: affermare che “Luca è giovane” risulta meno pre-
cisa dell’affermazione “Luca ha 20 anni”. In questo caso, l’etichetta giovane può essere vista 
come valore linguistico della variabile età, sottintendendo che essa gioca lo stesso ruolo della 
variabile numerica 20, sebbene rispetto a quest’ultima fornisca meno informazioni. 
Una definizione più rigorosa del concetto di variabile linguistica è data da Bart Kosko3:   
 
Una variabile linguistica è caratterizzata dalla quintupla:  ( ) MGUxTx ,,,,  
Dove: 
 
• x è il nome della variabile. 
 
• T(x) è l’insieme dei termini di x, vale a dire l’insieme dei nomi dei valori lingui-
stici di x dove ciascun valore è definito da una variabile fuzzy X che varia 
nell’universo del discorso U. 
 
• G è una regola sintattica per generare i nomi X, dei valori x. 
 
• M è una regola semantica che associa ad ogni X il suo significato M(X), che è un 
sottoinsieme di U. 
   
   
3.2.2 – I modificatori linguistici 
Una variabile linguistica è definita come strutturata, ovvero che è composta attraverso due 
regole: 
 
1. Una regola sintattica, che specifica il modo in cui il valore linguistico dell’insieme 
dei termini della variabile dovrebbe venire generato (a tale proposito si considera che 
essi siano generati all’interno di una grammatica senza contesto); 
 
2. Una regola semantica, che specifica la procedura per calcolare il significato di ogni 
valore linguistico. 
   
In relazione a quest’ultima regola è possibile dire che il valore di una variabile linguistica 
è un termine composto formato dalla concatenazione di termini semplici come: 
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• Termini primari: ad esempio “giovane”, “vecchio” etc. Si tratta di termini il cui 
significato è soggettivo e dipendente dal contesto. 
 
• La negazione “non” e la congiunzione “e”. 
 
• Quantificatori: “molto”, “più o meno”, “abbastanza”, etc.  
  
Congiunzioni, modificatori e negazioni possono essere trattati come operatori che modi-
ficano il significato dei termini primari in maniera indipendente dal contesto.  
 
 
 
3.3 – DEFINIZIONE MATEMATICA DELL’INSIEME FUZZY 
 
Un insieme fuzzy A è definito da una funzione di appartenenza: 
 
[ ]1,0: →XAμ  
 
Dove Aμ  è una funzione continua, mentre con X  si intende l’universo di definizione: un 
insieme convenzionale (crisp). 
L’esempio in figura 3.1 illustra tre insiemi fuzzy definiti sullo stesso universo. Come è 
possibile intuire, tali insiemi descrivono gli stadi della vita di un uomo. Se prima dei 30 anni, 
una persona è considerata indiscutibilmente giovane, nel prosieguo della vita questa defini-
zione andrà progressivamente perdendo di efficacia, lasciando il posto ad una più calzante. 
Ovviamente non esiste un preciso istante in cui un uomo passa da uno status di giovanotto a 
quello di signore di mezza età: i due insiemi infatti si intersecano alle loro estremità ed esiste 
un momento, intorno ai 35 anni, in cui le due definizioni sono parimenti calzanti. 
Oltre ad essere intersecato con giovane, l’insieme mezza età si sovrappone all’estremo 
opposto anche con vecchio. Quest’ultimo invece non ha elementi a comune con l’insieme 
giovane. Un ragazzo, del resto, non può in alcun caso essere scambiato per un anziano. 
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Figura 3.1: esempio di insiemi di tipo fuzzy 
 
 
La figura 3.2 mostra invece un tipico insieme fuzzy, di cui sono riportate le tre grandezze 
caratteristiche: 
 
• Il supporto: costituito dagli elementi dell’universo di definizione per i quali la funzio-
ne di appartenenza, associata all’insieme fuzzy, assume un valore maggiore di 0. 
 
supporto ( ){ }0| >∈= xXx μ  
 
• Il core: costituito dagli elementi dell’universo di definizione per i quali la funzione di 
appartenenza, associata all’insieme fuzzy, assume un valore uguale a 1. 
 
( ){ }1| =∈= xXxcore μ  
 
• L’altezza: è l’estremo superiore dei livelli di appartenenza restituibili dalla funzione 
di appartenenza. 
 
( ) ( )( )xAhaltezza
Xx
μ
∈
= sup:  
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Figura 3.2: struttura di un insieme fuzzy 
 
 
Oltre ad un aspetto trapezoidale, l’insieme fuzzy può assumere altre forme, tra cui: 
 
• Triangolare: si ha quando il core è composto da un solo elemento dell’universo di de-
finizione. Sarà questi l’unico valore per il quale l’appartenenza all’insieme è certa. 
 
 
 
 
Figura 3.3: insieme fuzzy triangolare 
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• Puntiforme: oltre al core, anche il supporto è composto da un unico elemento. 
L’insieme fuzzy risultante è chiamato fuzzy singleton ed è caratterizzato da un inter-
vallo di appartenenza ritornato nuovamente discreto. Ogni volta che supporto e core 
sono coincidenti, l’insieme fuzzy si riduce infatti ad un comune insieme crisp. 
 
 
 
Figura 3.4: il fuzzy singleton 
 
 
 
 
3.4 – ACCOGLIENZA DELLA LOGICA FUZZY 
 
Le contestazioni per un approccio radicalmente differente dagli strumenti consolidati della 
logica bivalente non tardarono a manifestarsi. Il professor Rudolf Kalman della Gainesville 
University affermò che: “l’adozione della logica fuzzy è una sorta di permissività scientifica. 
Tende a risolversi in slogan di grande richiamo pubblico ma estranei alla disciplina propria 
del duro lavoro scientifico e dell’osservazione paziente”.  
Secondo il professor William Kahan della Berkeley University “La teoria fuzzy è errata; 
errata e perniciosa. Abbiamo bisogno di più pensiero logico, non di meno. Il pericolo della 
logica fuzzy è che incoraggi quel genere di pensiero impreciso che ci ha creato tanti proble-
mi. La logica fuzzy è la cocaina della scienza”. 
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Il professor Myron Tribus sosteneva invece che: “Il concetto di fuzzy non è altro che un 
travestimento di quello di probabilità. Potrei progettare un sistema di controllo operante sulla 
base della probabilità capace di fare le stesse cose che voi riuscite a fare con la logica fuzzy”. 
L’accusa di essere nient’altro che una probabilità mascherata è stata una delle maggiori 
critiche rivolte contro la logica fuzzy. Per dimostrare che ciò non è vero, è necessario distin-
guere i due concetti di casualità e fuzziness. Il primo ha a che fare con l'incertezza riguardo 
l'appartenenza di un oggetto ad un insieme convenzionale, e comunque rientra all'interno del 
ragionamento bivalente. La seconda riguarda invece quel genere di imprecisione associata a 
gradi intermedi tra la completa appartenenza e la non appartenenza, e si riferisce ad una logi-
ca ad infiniti valori.   
L’affermazione: “Luigi ha un grado di appartenenza all'insieme delle persone giovani pa-
ri a 0.7”, non è di natura probabilistica, ma si riferisce all'appartenenza a tale insieme. 
Contrariamente: “La probabilità che Luigi abbia un posto di titolare nella squadra di ba-
sket è del 70%" è un'affermazione probabilistica che riguarda l'incertezza. E tale incertezza è 
bivalente, dal momento che Luigi può giocare titolare oppure no. Non si tratta quindi di un 
concetto fuzzy. 
 
 
3.4.1 – Applicazioni della logica fuzzy 
Nonostante simile resistenza, la ricerca nel ramo della logica sfumata ha avuto una discreta 
diffusione in svariati campi come la psicologia, l’economia, l’ingegneria e le scienze naturali. 
Nel 1974, Seto Assilian ed Ebrahim H. Mamdani svilupparono in Gran Bretagna il primo 
sistema di controllo di un generatore di vapore basato sulla logica fuzzy. Nel 1976, la Blue 
Circle Cement ideò la prima applicazione industriale fuzzy per il controllo di una fornace per 
la produzione di cemento.  
Nel corso degli anni ottanta, diverse importanti applicazioni della logica fuzzy furono 
lanciate in Giappone. Nel 1987 la Hitachi realizzò un sistema automatizzato per il controllo 
operativo dei treni metropolitani della città di Sendai, mentre la Fuji Electric costruì un si-
stema per il trattamento delle acque di scarico.  
Curiosamente, il termine fuzzy fu introdotto nella lingua giapponese con un diverso signi-
ficato: intelligente. Il mercato degli elettrodomestici nipponico fu inondato di apparecchi che 
facevano sfoggio del neologismo come nuovo parametro di qualità. Le videocamere ad e-
sempio utilizzavano la logica fuzzy per stabilizzare l’inquadratura sottoposta ai bruschi mo-
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vimenti della mano, mentre le macchine fotografiche la impiegavano per ottenere un autofo-
cus più efficace. Nel 1900 la parola fuzzy vinse addirittura il premio per il neologismo 
dell’anno.  
 
 
 
 
Figura 3.5: schema di un controller a feedback che 
utilizza la logica fuzzy per la correzione dell’errore 
 
 
Nonostante dietro a simili exploit vi fossero anche palesi strategie di marketing, i successi 
giapponesi stimolarono un serio interesse per questa tecnologia in Corea, Europa e, in misura 
minore, negli Stati Uniti, dove pure la logica fuzzy aveva pur visto la luce. 
Anche i produttori di software nel campo della teoria convenzionale del controllo comin-
ciarono ad introdurre pacchetti supplementari di progettazione dei sistemi fuzzy. Il Fuzzy 
Logic Toolbox per MATLAB, ad esempio, è stato presentato quale componente integrativo 
nel 1994. 
 
 
 
NOTE 
 
[1] Aristotele, “De interpretatione” 
 
[2] DT Suzuki, “The essence of Buddhism” 
 
[3] B Kosko, “Il fuzzy-pensiero – teoria e applicazioni della logica fuzzy”, Baldini & Castol-
di, 1993 
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CAPITOLO 4 
 
I SISTEMI ESPERTI 
 
 
 
 
egli ultimi anni, la progettazione di software CAD completamente automatizzati e 
al tempo stesso in grado di garantire prestazioni soddisfacenti ha trovato la mas-
sima concretizzazione nei sistemi di tipo knowledge-based.  
Simili tipologie di sistemi, anche detti in italiano sistemi esperti, sono caratterizzati dal pos-
sedere una base di conoscenza. Nel caso dei CAD, tale base di conoscenza ha le caratteristi-
che di un modello anatomico della regione del corpo obiettivo dell’indagine del software. 
Per comprendere a fondo l’utilità di un modello anatomico all’interno di un sistema di 
computer-aided diagnosis, è necessario innanzitutto descrivere che cosa è un sistema esperto 
e quali sono le sue differenze rispetto ai comuni sistemi basati su algoritmi. 
 
 
 
4.1 – L’IMPORTANZA DELLA CONOSCENZA 
 
Il sistema esperto identifica una categoria di programmi informatici che, dopo essere stati 
opportunamente istruiti, sono in grado di dedurre nuove informazioni da un insieme di in-
formazioni di partenza. Si tratta di sistemi che rappresentano la volontà di automatizzare al-
cuni dei principali aspetti del processo informativo umano. Il tentativo è quello di riprodurre 
il comportamento di un esperto umano in una specifica disciplina. 
Ad un sistema esperto si richiede fondamentalmente che: 
 
• fornisca le medesime risposte che fornirebbe una persona con elevata esperienza 
nel ramo in questione. 
 
• sia in grado di dare una giustificazione coerente per le proprie risposte. 
N 
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I campi di utilizzo tipici di un sistema esperto sono la progettazione, il controllo, la piani-
ficazione, l’istruzione e la diagnostica.  
Analogamente a ciò che avviene per l’esperto umano, il sistema esperto può operare su 
dati qualitativi e incompleti. Esso può inoltre utilizzare forme di ragionamento approssimato 
adoperando tecniche probabilistiche o facendo ricorso alla logica fuzzy (cfr. capitolo 3).  
Ciò che rende diversi i sistemi esperti dagli altri algoritmi di intelligenza artificiale è che 
un sistema esperto è sempre in grado di spiegare logicamente le proprie decisioni, mentre ciò 
non è vero ad esempio per quanto riguarda le reti neurali. 
L’architettura di un sistema esperto può variare in base ai compiti e gli obiettivi che il si-
stema stesso si prefigge. Vi sono però due moduli che non possono mancare: 
 
• La base di conoscenza: è il modulo all’interno del quale viene memorizzata la co-
noscenza a cui il sistema attinge. Si tratta principalmente di un insieme di fatti e 
regole. 
 
• Il motore inferenziale: è la parte del sistema che compie il lavoro attivo. Attraver-
so una costante consultazione della base di conoscenza, il motore inferenziale 
produce soluzioni e inferisce nuovi fatti. 
 
 
 
 
Figura 4.1: architettura tipica di un sistema esperto 
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Il progetto che aprì la strada a questa tipologia di sistemi ebbe origine all’interno del 
gruppo di ricerca Dendral, costituitosi all’università di Stanford nel 1965. Il gruppo Dendral 
lavorava alla progettazione di un sistema con lo scopo di aiutare i chimici ad inferire la strut-
tura di composti chimici da dati spettrali di massa. L’incorporazione di un esplicito dominio 
di conoscenza in programmi di risoluzione di problemi si dimostrò di grande importanza pra-
tica e teorica.  
Nonostante la programmazione della conoscenza fosse considerata, già nel 1965, di gran-
de importanza per una gamma molto ampia d’applicazioni, l’approccio ha continuato ad ave-
re successo soprattutto per la risoluzione di problemi in campi che richiedono una notevole 
quantità di conoscenza personale da esperti.  
Nella progettazione di un sistema esperto si rivela fondamentale: 
 
• separare il motore inferenziale dalla base di conoscenza. 
 
• usare una rappresentazione il più possibile uniforme. 
 
• mantenere semplice il motore inferenziale. 
 
• fornire qualche forma di strumento per mezzo del quale il sistema possa spiegare le 
sue conclusioni all’utente. 
 
• accordare la preferenza a problemi che richiedono l’uso di quantità sostanziose di co-
noscenza associativa empirica, piuttosto di quelli che possono essere risolti utilizzan-
do una conoscenza casuale o matematica. 
 
Progettare un sistema esperto implica per il programmatore una stretta collaborazione con 
l’esperto nel dominio di applicazione del sistema. Ciò può dare luogo a difficoltà comunica-
tive. Ad esempio il programmatore potrebbe trovare difficoltà nel descrivere all’esperto 
l’obiettivo che si prefigge con il suo progetto. Quest’ultimo, forte della sua esperienza nel 
settore, potrebbe fornire risposte istintive e basate sull’intuizione, rendendo quindi difficile 
una formalizzazione della conoscenza. L’esperto potrebbe poi avere poco tempo da dedicare 
al progettista, il quale si troverebbe a dialogare con più esperti, ognuno con una differente 
capacità di esposizione. 
 50 
4.2 – SISTEMI ESPERTI VS PROGRAMMI CONVENZIONALI 
 
Un elaboratore ha generalmente il compito di trasformare una sequenza di simboli in ingres-
so in una sequenza di simboli in uscita senza avere alcuna cognizione di ciò che sta facendo. 
L’elaboratore si limita infatti  ad imitare delle operazioni che saranno poi interpretate dal 
fruitore umano. Conseguenza di ciò è il fatto che tali trasformazioni primitive sono valide 
soltanto se le sequenze fornite in input sono nel formato adatto e le sequenze di output sono 
interpretate correttamente. Entrambe queste attività sono di natura umana, quindi il problema 
è, essenzialmente, di rappresentazione.  
È necessario quindi definire un formalismo valido, in modo da presentare all’elaboratore 
delle sequenze di simboli che definiscano in maniera non ambigua ciò che il programmatore 
intende, e parimenti determinare le trasformazioni primitive in modo tale che una volta ese-
guite forniscano delle sequenze in uscita che abbiano un significato non ambiguo. 
Un programma convenzionale opera ricevendo ed elaborando dati, ovvero simboli alfa-
numerici a cui non è associato alcun significato. Ad esempio: 
 
500 
 
-10 
 
Il sistema esperto invece aggiunge ai dati un significato, trasformandoli in informazioni:  
 
€ 500 
 
-10°C 
 
Una volta ottenuta un’informazione, tramite l’esperienza essa è in grado di generare altra 
informazione, ad esempio attraverso regole formate da costrutti IF-THEN: 
 
IF la temperatura è di -10°C THEN la stanza è fredda 
 
Laddove un programma convenzionale utilizza algoritmi seguendo un approccio proce-
durale alla soluzione di problemi in cui ogni step è esplicito, il sistema esperto si affida ad 
euristiche realizzate mediante una ricerca nello spazio degli stati. I passi per arrivare alla so-
luzione, inoltre, in un sistema esperto sono impliciti, e viene intrapreso un approccio dichia-
rativo. 
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4.3 – RAPPRESENTARE LA CONOSCENZA 
 
Gli esseri umani hanno un conoscenza del mondo in cui vivono che si divide in due grandi 
categorie: 
 
• quella condivisa dalla maggioranza degli uomini. 
 
• quella che ha carattere più specialistico. 
 
La conoscenza degli oggetti e delle loro relazioni pone l’essere umano in condizione di 
classificarli e di stabilire le connessioni reciproche: i fatti. Un altro tipo di conoscenza è inve-
ce costituito dalle regole, per mezzo delle quali è possibile specificare come inferire nuove 
istanze di una classe, o nuove istanze di una relazione, da oggetti non ancora classificati. 
La rappresentazione di certi processi conoscitivi richiederà un insieme di regole molto 
ampio e complesso, e gli esperti finiscono con l’utilizzare regole o procedimenti non com-
prensibili a coloro che non sono esperti. In alcuni casi è l’esperto stesso a non comprendere 
del tutto i procedimenti che di fatto svolge per formulare un giudizio. 
Oltre a fatti e regole, un terzo requisito importante è costituito da una struttura di controllo 
che determini le modalità di applicazione delle varie regole. Le strutture di controllo permet-
tono di decidere quale sarà la prossima regola da utilizzare durante il processo. Le regole po-
trebbero essere prese in sequenza o potrebbe invece rendersi necessario qualche sottosistema 
di regole per decidere quali altre regole devono essere applicate. Il meccanismo di applica-
zione di una determinata regola in situazioni caratterizzate da una scelta è anch’esso un pro-
blema di strutture di controllo.  
Per descrivere un processo conoscitivo è quindi possibile utilizzare: 
 
• Una conoscenza dichiarativa (classi e relazioni). 
 
• Una conoscenza procedurale (regole e strutture di controllo). 
 
Il confine che separa le due è molto flessibile. In genere, ad una minore conoscenza di-
chiarata corrisponde una maggiore conoscenza procedurale e viceversa. 
Non esiste un unico metodo per rappresentare il dominio di conoscenza all’interno di un 
sistema esperto. Nei paragrafi successivi ne saranno illustrati alcuni. 
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4.3.1 – Le regole di produzione 
Sono costrutti del tipo: 
 
IF <condizione> THEN <azione> 
 
Affinché la regola sia applicabile, la condizione deve essere verificata. A quel punto, la 
parte THEN indica un’azione che viene eseguita quando la regola è applicabile. L’uso di 
congiunzioni AND/OR permette di concatenare più condizioni e azioni. 
Un sistema a regole è costituito da un database di fatti noti, utilizzati per valutare le pre-
messe delle regole stesse. Quando la premessa è vera, si ha la generazione di una conclusione 
ad essa riferita. Questa costituisce un nuovo fatto da inserire nel database. 
Le regole possono identificare diversi tipi di conoscenza. Ad esempio: 
 
• Conoscenza euristica 
 
IF il cellulare non rimane acceso THEN la batteria è scarica 
 
• Conoscenza del dominio 
 
IF un animale è un cane THEN l’animale è un mammifero 
 
• Conoscenza procedurale 
 
IF la velocità è troppo elevata THEN togli il piede dall’acceleratore 
 
 
4.3.2 – Le reti semantiche  
La rappresentazione di una rete semantica è basata sulla semplice idea che la memoria sia 
composta di associazioni tra concetti.  
L’unità funzionale di base di una rete semantica è una struttura composta da due punti, o 
nodi, collegati da un arco. Ogni nodo rappresenta un concetto, mentre l’arco rappresenta una 
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relazione tra coppie di concetti. Tali coppie di concetti, una volta posti in relazione, possono 
essere considerati un fatto. Gli archi vengono etichettati col nome della relazione relativa. 
Per preservare la relazione soggetto/oggetto sono utilizzati archi orientati, inoltre ogni 
nodo può essere collegato ad un numero qualsiasi di altri nodi, dando così luogo ad una rete 
di fatti. 
Un’accurata scelta di etichette di relazione permette di esprimere gruppi di fatti anche 
molto complessi. Un’etichetta di particolare importanza pratica nello sviluppo della rappre-
sentazione per mezzo di reti semantiche è il collegamento di tipo “is a”: adoperato  per indi-
care la qualità di essere membro di qualche classe di oggetti.  
 Un’importante caratteristica delle reti semantiche è l’ereditarietà: ogni oggetto eredita 
tutte le proprietà delle sue classi antenate.  
 
 
 
  
Figura 4.2: un semplice esempio di rete semantica.  
Le relazioni “is a” e “has” sono le più utilizzate 
 
 
Nell’esempio di figura 4.2 viene fornita l’informazione che i cani hanno la coda. La rela-
zione ereditata è che labrador e pastori tedeschi, appartenendo alla razza canina, possiedono 
sicuramente una coda. 
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4.3.3 - I frame 
Un metodo alternativo per rappresentare un oggetto o una classe di oggetti è costituito dal 
frame. Le tabelle 4.1 e 4.2 illustrano due semplici esempi di frame. Ogni frame è composto 
da un insieme di slot, ognuno dei quali rappresenta un attributo dell’oggetto. 
 
 
FRAME animale 
IS_A essere vivente 
NUMERO ZAMPE default: 4 
PELLICCIA default: true 
CODA default: true 
 
 
Tabella 4.1 
 
 
FRAME cane 
IS_A animale 
PESO 40Kg 
ALTEZZA 60cm 
ABBAIA default: true 
PELLICCIA default: true 
Q_CIBO_GIORNO f(ALTEZZA, PESO) 
 
 
Tabella 4.2 
 
Uno slot può essere costituito da: 
 
• Una costante. Ad esempio un intero, una stringa, un valore booleano 
 
• Una relazione. In questo modo è possibile organizzare una gerarchia tra frame 
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• Una procedura. Una funzione che elabora il contenuto di altri slot e produce in 
uscita un’informazione aggiuntiva 
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CAPITOLO 5 
 
IL SISTEMA CAD REALIZZATO 
 
 
 
 
el 1997 Matthew S. Brown, della University of California Los Angeles, pubblica-
va lo studio preliminare [1] di un sistema di tipo knowledge-based capace di rea-
lizzare segmentazioni di TAC polmonari in maniera automatizzata, e garantendo 
altresì una precisione soddisfacente. Un simile risultato è stato possibile soprattutto grazie al 
particolareggiato modello anatomico del torace che costituiva la base di conoscenza del si-
stema esperto.  
Con il termine modello anatomico si intende una raccolta di informazioni sulle caratteri-
stiche dei tessuti e degli organi appartenenti alla zona toracica. Tali informazioni sono costi-
tuite principalmente da:  
 
• Reti semantiche: che mostrano una suddivisione del sistema torace in nodi che 
rappresentano ognuno una differente sezione anatomica. 
 
• Insiemi fuzzy: in grado di fornire una descrizione delle caratteristiche di ogni se-
zione anatomica che sia sufficientemente elastica da rappresentare le diverse fi-
sionomie di ogni paziente, nonché ogni possibile variazione della postura durante 
l’esame. 
 
Da un simile punto di partenza, Brown dedicava gli anni successivi a sviluppare ulterior-
mente il progetto. Nel 2001 rilasciava [2] poi un secondo articolo con i progressi compiuti.  
In tale documento, Brown integrava il lavoro precedente con un più sofisticato modello 
anatomico, implementava un sistema di rilevazione dei noduli e dotava il software di una 
funzionalità aggiuntiva che consentisse la possibilità di monitorare, in occasione di esami fol-
low-up, il progresso di quelle lesioni sospette rilevate durante gli esami precedenti.  
La presente tesi si propone come obiettivo di progettare e realizzare un software CAD 
che abbia come base progettuale il lavoro e le intuizioni di Brown.  
N 
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5.1 – IL PROGETTO 
 
Il software per la computer-aided diagnosis alla base della presente tesi è stato programmato 
in linguaggio C++ mediante l’utilizzo, in ambiente Windows, del compilatore open source 
Dev-Cpp (versione 4.9.9.2) [3]. 
Come illustra l’architettura del sistema rappresentata in figura 5.1, il software è stato 
suddiviso in fase di progettazione in tre moduli indipendenti tra loro e collegati da una bla-
ckboard. 
 
 
 
Figura 5.1: l’architettura del sistema 
 
 
• Blackboard. Con questo termine si intende la porzione di memoria che accoglie le in-
formazioni e i processi degli altri moduli. Si tratta quindi di una lavagna virtuale sulla 
quale viene scritta la conoscenza necessaria all’operazione in corso. I processi opera-
no sulle immagini e sulla base di conoscenza. Ogni operazione che avviene sulla bla-
ckboard produce una soluzione parziale del problema: un tassello che unito agli altri 
condurrà alla soluzione voluta. Tali operazioni portano alla creazione di nuova e più 
specifica conoscenza riguardante le caratteristiche anatomiche di ogni paziente.  
La blackboard ha tra l’altro al suo interno la funzione main del programma. 
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• Image processing. Il modulo contiene gli strumenti software e le classi deputate a e-
laborare le immagini prodotte dalla TAC. Le operazioni da eseguire sulle immagini 
sono di due diverse tipologie: raccolta dati e trasformazione. Le prime riguardano 
l’estrapolazione di agglomerati di voxel e sono costituite principalmente dalle funzio-
ni thresholding e region growing. Le seconde comprendono operazioni di matematica 
morfologica come opening. 
 
• Modello anatomico. Si tratta della base di conoscenza del sistema esperto. Il modello 
anatomico è costituito da una rete semantica di oggetti che rappresentano particolari 
regioni anatomiche appartenenti alla zona toracica. La struttura interna di questi in-
siemi è poi descritta da frame dedicati. Gli slot di ogni frame sono costituiti da insie-
mi fuzzy, variabili booleane oppure relazioni binarie con altri frame. 
 
• Motore inferenziale. Si occupa di elaborare le immagini TAC in ingresso mediante 
l’utilizzo delle funzioni di image processing. L’elaborazione avviene attraverso una 
continua consultazione del modello anatomico. 
 
 
La scelta di un’architettura modulare, in cui i moduli stessi restano tra loro indipendenti, 
conferisce al programmatore la possibilità di intervenire in qualsiasi momento sul sistema 
sviluppando ulteriormente una sua parte senza che le altre debbano essere modificate di con-
seguenza. Ciò si rivela fondamentale soprattutto per il modello anatomico, la cui conoscenza 
interna deve essere mantenuta quanto più possibile aggiornata e completa, anche e soprattutto 
per mezzo di correzioni successive ai primi utilizzi. Le prime istanze di un modello anatomi-
co, infatti, soffrono della intrinseca difficoltà di dialogo tra l’ingegnere che implementa il 
modulo e l’esperto nel campo di applicazione del software che fornisce i dati sulla conoscen-
za. È pertanto necessario un periodo transitorio di aggiustamento per capire se il modello a-
natomico inizialmente progettato si rivela affidabile. Una volta confrontato l’esito di un 
numero sufficiente di esami di prova, eventuali correzioni e aggiunte nel modello anatomico 
sono pertanto essenziali per la riuscita del progetto. 
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5.2 – LE ROUTINE DI IMAGE PROCESSING  
 
Per sua definizione, un sistema CAD riceve in ingresso il risultato di un’osservazione della 
zona anatomica oggetto dell’esame. Tipicamente, un tomografia assiale computerizzata. 
Il software progettato per la presente tesi riceve come input una sequenza di file di tipo 
PGM, di cui ognuno rappresenta la slice di una TAC. Si tratta di immagini in toni di grigio di 
512*512 pixel, con una profondità di colore di 8 bit. 
I file sono contenuti in una cartella il cui nome deve essere immesso nel sistema in sede 
di input. Il numero di file da processare non è fisso, ma varia all’incirca tra 250 e 350. I file 
contenenti la TAC devono essere espressi nel formato xxx.pgm, dove xxx è il numero 
d’ordine dell’immagine. Il primo file da considerare è 000.pgm, mentre per i successivi non 
vi devono essere salti nella numerazione. 
 
 
 
Figura 5.2: la slice di una TAC. Il sog-
getto è posto con la schiena sul lettino 
(parte inferiore). Le due grandi superfi-
ci scure quasi simmetriche sono i due 
parenchima polmonari, mentre i piccoli 
cerchi rappresentano la trachea nel 
momento in cui si sta biforcando per 
confluire nei polmoni. Le ossa sono le 
parti più chiare dell’immagine. Sono 
chiaramente distinguibili lo sterno (vi-
cino alla congiunzione superiore dei 
due parenchima) e la colonna vertebra-
le (sotto la trachea). 
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5.2.1 – Il file PGM 
Acronimo di portable gray map, il formato PGM è il minimo comune denominatore dei for-
mati che rappresentano immagini in scale di grigio. 
Per costruire un’immagine PGM è necessario scrivere sul file la seguente sequenza di ca-
ratteri: 
 
1. Un magic number di apertura composto da due caratteri che identificano il tipo di file. 
Nel caso del PGM i caratteri da inserire sono: “P5” 
2. Uno spazio bianco (vanno bene anche TAB, LF, CR…) 
3. Un numero decimale in caratteri ASCII che identifica la larghezza dell’immagine 
4. Uno spazio bianco 
5. Un numero decimale in caratteri ASCII che identifica l’altezza dell’immagine 
6. Uno spazio bianco 
7. Un numero decimale in caratteri ASCII, compreso tra 0 (escluso) e 65536, che identi-
fica il numero di toni grigi gestibili dall’immagine 
8. Uno spazio bianco 
9. L’immagine vera propria, rappresentata come una sequenza di righe prese dall’alto 
verso il basso. Ogni riga è costituita a sua volta da una sequenza di numeri, ognuno 
dei quali rappresenta la tonalità di un pixel. Ogni valore è rappresentato in binario da 
uno o due bytes in base alla profondità di colore immessa al punto 7; se il valore è 
compreso tra 0 e 255 allora sarà utilizzato un byte, altrimenti due. Il colore nero è 
sempre mappato sul numero 0. 
 
 
       
 
Figura 5.3: un esempio di immagine PGM composta da 24x7 pixel e 15 tonalità di grigio 
 
P5 
24 7 
15 
0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0 
0  3  3  3  3  0  0  7  7  7  7  0  0 11 11 11 11  0  0 15 15 15 15  0 
0  3  0  0  0  0  0  7  0  0  0  0  0 11  0  0  0  0  0 15  0  0 15  0 
0  3  3  3  0  0  0  7  7  7  0  0  0 11 11 11  0  0  0 15 15 15 15  0 
0  3  0  0  0  0  0  7  0  0  0  0  0 11  0  0  0  0  0 15  0  0  0  0 
0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0  0 
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5.2.2 – Oggetti e strutture 
Il modulo di image processing è implementato nei seguenti file del progetto:  
 
image_processing.h 
image_processing.cpp 
 
Al loro interno trovano posto le dichiarazioni e le definizioni di due classi, immagine e 
agglomerato, e della struttura voxel. 
 
• Voxel. È una semplice struttura che contiene al suo interno tre interi, ognuno dei 
quali rappresenta una delle coordinate x, y, z (cfr paragrafo 5.2.3).  
 
• Immagine. Memorizza il contenuto delle immagini TAC per mezzo di una matrice 
di elementi grandi 1 byte. Essendo la matrice di tipo tridimensionale, una sola i-
stanza dell’oggetto è sufficiente a contenere l’intera sequenza di slice che deve es-
sere processata. La classe contiene inoltre le funzioni membro utilizzate dal 
software per compiere operazioni morfologiche sull’immagine e per l’estrazione 
degli agglomerati. La classe immagine è descritta nei dettagli nel paragrafo 5.2.4. 
 
• Agglomerato. Si tratta di una classe che rappresenta collezioni di voxel. Gli ag-
glomerati vengono estratti da oggetti di tipo immagine e sono pertanto costituiti 
da un sottoinsieme delle coordinate dell’immagine originaria. Un agglomerato 
rappresenta una regione anatomica di dimensioni più o meno grandi – da un mi-
nuscolo nodulo all’intero torace – e di cui le uniche informazioni che interessano 
riguardano quali sono i voxel che appartengono a tale regione. Un agglomerato 
può essere quindi considerato come un’immagine binaria, oppure una maschera di 
voxel. La classe agglomerato è descritta nei dettagli nel paragrafo 5.2.5. 
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5.2.3 – Il voxel 
Il termine voxel è la contrazione della definizione volume pixel e rappresenta, per un’immagi-
ne tridimensionale composta da slice, ciò che il pixel è per una comune immagine in due di-
mensioni. Si tratta pertanto dell’unità elementare che costituisce l’immagine solida finale. 
Come illustrato nella figura 5.4, il voxel non deve essere considerato un cubetto, quanto 
piuttosto un parallelepipedo. Nella presente tesi sono stati utilizzati voxel le cui due facce po-
ste sui piani XY sono dei quadrati di 0.6*0.6 millimetri, mentre la profondità della figura, da-
ta dalla distanza che intercorre tra una slice e l’altra, è di 1,6 millimetri.  
 
 
Figura 5.4: il voxel e le sue dimensioni nello spazio XYZ 
 
 
5.2.4 – La classe immagine 
La tabella 5.1 mostra una versione semplificata della struttura interna della classe immagine e 
alcune delle funzioni membro più importanti.  
L’oggetto ha come variabili membro due matrici tridimensionali: 
 
• scan: è una matrice di valori grandi un byte, in grado quindi di rappresentare il conte-
nuto di un’immagine che abbia un massimo di 256 colori. La dimensione della matri-
ce, e pertanto la risoluzione delle immagini e la loro quantità, è definibile dall’utente 
in sede di creazione dell’oggetto. 
 
• mask: una seconda matrice di booleani utilizzata soprattutto come elemento di appog-
gio dalle funzioni membro che si occupano dell’estrazione degli agglomerati. Quando 
è utilizzata, mask ha le stesse dimensioni di scan. Quando non viene utilizzata, mask è 
tenuta a zero per evitare spreco di memoria. 
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IMMAGINE 
 
 
Variabili membro 
 
scan 
 
 
mask 
 
  
Funzioni membro  
 
void carica_scan (…) 
void carica_mask (…) 
void salva_scan (…) 
void salva_mask (…) 
void colora (…) 
void set_mask (…) 
void threshold (…) 
void region_growing (…) 
void erosione (…) 
void dilatazione (…) 
void opening (…) 
void ricava_bordo (…) 
 
 
Tabella 5.1: struttura della classe immagine 
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Su tali variabili operano le seguenti funzioni membro: 
 
 
5.2.4.1 – Carica scan 
Valore di ritorno:  
• intero 
Parametri:  
• stringa – il percorso dove sono localizzati i file da caricare 
• intero – la dimensione x dell’immagine da caricare  
• intero – la dimensione y dell’immagine da caricare 
• intero – la dimensione z dell’immagine da caricare, ovvero il numero di slice.  
 
La funzione carica all’interno di scan i file PGM localizzati nella cartella passata. Se i tre pa-
rametri interi non coincidono con le dimensioni attuali dell’oggetto, questo viene ridimensio-
nato. I nomi di tali file sono formati da numeri crescenti formati da tre cifre e dall’estensione 
“.pgm”. Ad esempio: 000.pgm 
Qualora vi fossero dei problemi nell’operazione di caricamento, la funzione ritornerebbe 
l’indice del primo file che non è riuscita ad aprire. 
 
 
5.2.4.2 – Salva scan 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• stringa – il percorso dove effettuare il salvataggio 
• stringa – il nome da dare ai file 
• intero – la modalità di salvataggio 
 
La funzione salva il contenuto di scan all’interno di un adeguato numero di file PGM situati 
al percorso passato. Alla stringa del nome del file sono aggiunti tre numeri che identificano 
l’indice della slice e che iniziano da 000. Ad esempio: torace003.pgm 
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La modalità di salvataggio è un intero che può assumere due valori, e a cui corrispondono 
i due possibili modi di effettuare lo stesso: 
 
1. Viene salvato l’intero contenuto di scan (cfr figura 5.5). 
 
 
 
Figura 5.5: salva scan (modo 1) 
 
2. Vengono salvati quei voxel di scan le cui coordinate corrispondono a valori true di 
mask. Gli altri punti vengono salvati con colore bianco. Questa modalità serve a dare 
un’idea più precisa della qualità dell’agglomerato trovato (cfr figura 5.6). 
 
 
 
Figura 5.6: salva scan (modo 2) 
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5.2.4.3 – Carica mask 
Valore di ritorno:  
• intero 
Parametri:  
• stringa – il percorso in cui sono localizzati i file da caricare 
• stringa – il nome dei file da caricare, ovvero quella parte del nome che precede la se-
quenza di tre numeri che indica il numero di slice 
 
La funzione aggiorna la matrice mask leggendo le immagini PGM localizzate come indicato 
dalle due stringhe passate.  
In mask andrà il valore false nelle posizioni che corrispondono a pixel bianchi, true altro-
ve. L’operazione ha successo solamente se la risoluzione dei file PGM e la loro quantità 
coincide con le dimensioni correnti della matrice scan. In caso contrario non si avranno ridi-
mensionamenti come avviene con la funzione carica scan. Vi sarà piuttosto una segnalazione 
di errore. 
Se il numero di file è inferiore al numero di slice da caricare, oppure vi sono dei file 
mancanti, la funzione ritorna l’indice del primo file che non è riuscita ad aprire. 
 
 
5.2.4.4 – Salva mask 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• stringa – il percorso dove effettuare il salvataggio 
• stringa – il nome da dare ai file 
 
La funzione salva il contenuto di mask in una serie di file PGM localizzati all’indirizzo pas-
sato e con il nome stabilito. Le immagini salvate cono costituite da due colori: bianco (1) per 
i valori false e nero (0) per quelli true. 
Al nome del file passato vengono aggiunti tre numeri che identificano l’indice della slice 
e che iniziano da 000. Ad esempio:  mask_torace003.pgm 
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5.2.4.5 – Colora 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• agglomerato – le coordinate che devono essere colorate 
• intero – il colore 
 
La funzione considera l’intero passato come un livello di grigio e ne copia il contenuto in tut-
ti quei punti le cui coordinate sono presenti nell’oggetto di tipo agglomerato passato. 
 
 
5.2.4.6 –  Set mask 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• agglomerato – le coordinate che devono essere modificate 
• booleano – il valore che deve essere settato 
 
La funzione copia il booleano all’interno di quelle coordinate di mask contenute nell’agglo-
merato passato. 
 
 
5.2.4.7 – Thresholding 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• intero – il valore minore della soglia 
• intero – il valore maggiore della soglia 
 
È la prima funzione ad essere lanciata quando si desidera effettuare una raccolta di agglome-
rati. 
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L’algoritmo scorre ogni posizione di scan e ne legge il valore, ovvero la tonalità di gri-
gio. Se questo è compreso nell’intervallo di soglia passato, la corrispondente coordinata di 
mask viene settata a true; in caso contrario a false. 
 
 
5.2.4.8 – Region growing 
Valore di ritorno: 
• agglomerato 
Parametri: 
• intero – coordinate x del seed point 
• intero – coordinate y del seed point 
• intero – coordinate z del seed point 
 
È la funzione che effettua l’operazione di raccolta degli agglomerati. La thresholding, il cui 
lancio deve sempre precedere ogni altra funzione di raccolta o manipolazione, ha lasciato in-
formazioni sui voxel appartenenti all’intervallo di soglia mettendo true alle coordinate corri-
spondenti di mask e false altrove. La funzione region growing lavora quindi esclusivamente 
su quest’ultima, ignorando del tutto il contenuto di scan. 
Una volta scelto come seed point un punto di mask che abbia la caratteristica di essere 
true, la region growing esegue le seguenti istruzioni: 
 
1. Porta a false il valore del seed point e ne inserisce le coordinate in un vettore tempo-
raneo di voxel, composto inizialmente da quell’unico punto. 
 
2. Legge dal primo elemento del vettore temporaneo le coordinate x’, y’, z’. Se il vettore 
è vuoto, esce. 
 
3. Controlla i punti di mask appartenenti al parallelepipedo di lato 3 voxel (cfr figura 
5.7) di cui il punto x’, y’, z’ costituisce il centro: quelli che hanno valore true vengo-
no settati a false e inseriti nel vettore temporaneo. 
 
4. Copia le coordinate x’, y’, z’ all’interno dell’agglomerato che alla fine sarà ritornato e 
le cancella dal vettore temporaneo. 
 
5. Va al punto 2. 
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Figura 5.7: le tre fette del cubo 3x3x3 su cui avviene  
la ricerca di voxel true. Il cubetto scuro è il seed point 
 
 
L’operazione termina quando non vi sono più voxel contenuti nel vettore temporaneo, 
ovvero quando sono terminati i voxel true che si trovano nelle vicinanze di altri voxel già in-
seriti . La region growing pertanto restituisce un agglomerato costituito da voxel che hanno la 
caratteristica di essere contigui. Questo significa che, partendo da un qualsiasi elemento 
dell’agglomerato, è possibile giungere in qualsiasi altro punto dell’insieme seguendo una 
strada interamente costituita da altri voxel anch’essi appartenenti all’agglomerato. 
 
 
5.2.4.9 – Erosione 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• intero – dimensione dell’elemento strutturale (deve essere dispari) 
 
È uno dei due operatori fondamentali della matematica morfologica, una disciplina che inte-
ressa l’image processing e che è fondata sulla teoria dei reticoli, delle algebre booleane e sui 
concetti di spazio topologico. In un’immagine bidimensionale composta da due colori, 
l’algoritmo visita ogni pixel nero e controlla tutti i pixel presenti all’interno del quadrato di 
lato pari alle dimensioni dell’intero passato. Questo spazio è denominato elemento struttura-
le, e il pixel corrente ne costituisce il centro. 
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La figura 5.8 illustra i due possibili casi che possono verificarsi. Se nell’intorno preso in 
considerazione per il pixel corrente vi è almeno un pixel bianco (a), allora al pixel corrente 
viene assegnato il colore bianco (b). Se invece tutti i punti nell’intorno del pixel corrente so-
no neri (c), tale pixel rimane nero (d). 
 
 
(a)            (b)   
 
(c)             (d)  
 
Figura 5.8: erosione bidimensionale  
con elemento strutturale di lato 3 
 
 
La figura 5.9 mostra un semplice esempio della resa complessiva dell’algoritmo di ero-
sione sopra esposto. Ad ogni pixel nero della figura di partenza (a) viene applicata l’erosione 
avendo come elemento strutturale un quadrato di lato 3. Alla fine del processo (b) rimarrà un 
unico pixel nero: il solo che aveva tutti i punti limitrofi non-bianchi. 
La funzione di erosione implementata nella classe immagine esegue la medesima opera-
zione, ma lo fa su un’immagine tridimensionale (il contenuto della matrice mask), pertanto 
l’elemento strutturale non sarà un quadrato, bensì un cubo. 
Il risultato complessivo è quello di un solido la cui superficie esterna risulta appunto ero-
sa: si ha quindi una perdita di volume. Inoltre, eventuali informazioni riguardanti contorni 
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frastagliati e propaggini le cui dimensioni nello spazio tridimensionale siano inferiori a quelle 
dell’elemento strutturale sono perdute per sempre. L’operazione può anche provocare la sud-
divisione del solido di partenza in una serie di agglomerati non più contigui. 
 
 
 
(a)   
 
(b)  
 
Figura 5.9: esempio di erosione bidimensionale 
con elemento strutturale pari a 3 
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5.2.4.10 – Dilatazione 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• intero – dimensione dell’elemento strutturale (deve essere dispari) 
 
È l’altro operatore base della matematica morfologica. In un’immagine bidimensionale com-
posta da due colori, l’algoritmo visita ogni pixel bianco e controlla i pixel presenti all’interno 
del quadrato di lato pari alle dimensioni dell’elemento strutturale passato, e di cui il pixel 
corrente costituisce il centro. 
 
 
(a)           (b)   
 
(c)             (d)  
 
Figura 5.10: dilatazione bidimensionale con 
elemento strutturale di dimensioni pari  a 3 
 
 
La figura 5.10 illustra i due possibili casi che possono verificarsi. Se nell’intorno del 
pixel corrente vi è almeno un pixel nero (a), allora al pixel corrente viene cambiato il colore 
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in nero (b). Se invece tutti i punti nell’intorno del pixel corrente sono bianchi (c), tale pixel 
rimane bianco. 
La figura 6.11 mostra un semplice esempio della resa complessiva dell’algoritmo di dila-
tazione sopra esposto. Partendo dall’immagine di figura 6.7 (b) con un solo pixel nero (a) la 
dilatazione, applicata avendo come elemento strutturale un quadrato di lato 3, produce alla 
fine un quadrato di lato 3 localizzato intorno all’unico pixel nero iniziale (b). 
 
 
(a)   
 
(b)   
 
Figura 5.11: esempio di dilatazione bidimensionale 
con elemento strutturale pari a 3 
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La funzione di dilatazione implementata nella classe immagine esegue la medesima ope-
razione, ma lo fa su un’immagine tridimensionale (il contenuto della matrice mask), pertanto 
l’elemento strutturale non sarà un quadrato, bensì un cubo. 
Il risultato complessivo è quello di un solido che ottiene un guadagno di superficie ester-
na. Eventuali “bolle” presenti al suo interno, se più piccole dell’elemento strutturale adopera-
to per l’operazione, vengono quindi inglobate. Il guadagno di spessore superficiale del solido 
risulta distribuito in maniera costante. 
 
 
5.2.4.11 – Opening 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• intero – dimensione dell’elemento strutturale (deve essere dispari) 
 
La funzione di opening consiste nell’applicazione sequenziale degli algoritmi di erosione e di 
dilatazione. 
Come riportato nella figura 5.12, se all’immagine originale dell’esempio di figura 5.9 
viene applicata l’opening, il risultato è il medesimo di figura 5.11 (b). L’effetto finale ottenu-
to è quindi l’eliminazione della propaggine larga 3 pixel e alta 1. Le figure risultanti da 
un’operazione di opening hanno infatti la caratteristica di essere più compatte e di avere bor-
di meno frastagliati. Naturalmente, come nel caso di erosione e dilatazione, la funzione ope-
ning implementata avviene nell’immagine tridimensionale contenuta in mask. 
Il risultato complessivo di un’operazione di opening in tre dimensioni è costituito da figu-
re solide dai contorni ammorbiditi, senza per questo avere significative diminuzioni di volu-
me. Eventuali “bolle” presenti all’interno dei solidi possono venire ricoperte e i solidi stessi 
di partenza possono essere suddivisi in più figure elementari maggiormente compatte. 
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(a)   
 
(b)   
 
Figura 5.12: esempio di opening bidimensionale 
con elemento strutturale pari a 3 
 
 
 
5.2.4.12 – Ricava bordo 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• vuoto 
 
La funzione opera anch’essa sul  contenuti di mask, ma opera processando le slice separata-
mente, ed eseguendo su queste gli algoritmi border detection e thinning. 
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(a)           (b)  
 
(c)           (d)  
 
Figura 5.13: esempio dell’algoritmo di rilevazione del bordo 
 
 
La di figura 5.13 indica una tipica operazione di border detection. Le figure (a) e (b) mo-
strano il contenuto rispettivamente di scan e mask. Per trovare esattamente la silhouette dei 
polmoni è necessario l’utilizzo preliminare degli algoritmi di thresholding con opportuni va-
lori di soglia, della funzione di opening e, successivamente, di un region growing sui giusti 
seed point. L’operazione sarà illustrata nei dettali nel paragrafo 5.4. 
Da una simile premessa, l’algoritmo border detection colora di bianco tutti i punti di 
mask che non si trovano sul bordo, mentre thinning riduce tali bordi risultanti allo spessore di 
un pixel. Il risultato è l’immagine (c). A quel punto è sufficiente eliminare quei bordi il cui 
perimetro non supera un certo valore di soglia per ottenere l’immagine finale (d).  
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5.2.5 – La classe agglomerato 
L’oggetto di tipo agglomerato è stato creato per contenere gli insiemi di voxel contigui risul-
tanti dal processo di raccolta che culmina con l’applicazione della funzione region growing. 
Esistono essenzialmente due tecniche per rappresentare internamente questa collezione di 
dati: 
  
• rappresentazione mediante lista  
 
• rappresentazione matriciale.  
 
Entrambe le tecniche recano con sé vantaggi e svantaggi che devono essere tenuti in con-
siderazione prima di scegliere quale soluzione adottare. 
 
 
5.2.5.1 – Rappresentazione mediante lista 
Una lista è una sequenza concatenata di oggetti dello stesso tipo. Ogni elemento appartenente 
alla lista contiene, oltre ai campi informativi dell’elemento stesso, anche un link all’elemento 
successivo. Questo permette ad una lista di essere localizzata in porzioni non contigue di 
memoria, e pertanto favorisce una crescita dinamica della sequenza. 
Per rappresentare un agglomerato costituito dalle coordinate di una matrice tridimensio-
nale sarà quindi necessaria una lista di elementi voxel (cfr figura 6.14). 
 
 
           
 
 
Figura 5.14: la lista di elementi voxel 
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Vantaggi 
 
• L’operazione di inserimento di nuovi voxel nell’agglomerato è estremamente rapida. 
È infatti sufficiente portarsi sull’ultimo elemento e inserire il nuovo campo. 
 
• La lista permette di inserire nuovi elementi senza che sia necessario effettuare una ri-
locazione della memoria una volta riempito lo spazio su cui si trova. 
 
• Per valutare da quanti voxel è formato l’agglomerato, e quindi il suo volume, è suffi-
ciente controllare la dimensione della lista. 
 
 
Svantaggi 
 
• Se si vuole controllare l’appartenenza o meno di un elemento all’agglomerato è ne-
cessario scorrere tutta la lista. 
 
• L’estrapolazione di singole slice dall’agglomerato richiede anch’essa di scorrere tutta 
la lista alla ricerca di elementi con un determinato valore nel campo Z. 
 
• L’agglomerato è sostanzialmente una semplice maschera che indica se un voxel ap-
partiene o meno ad una certa regione. In teoria sarebbe quindi sufficiente un solo bit 
per rappresentare ogni punto. Con la modalità lista sono invece necessari 3 valori per 
esprimere le coordinate del voxel, e visto che le immagini su cui opera il CAD hanno 
una risoluzione di 512*512 pixel, ogni coordinata deve essere di 2 byte.  
Ogni voxel richiede pertanto lo spazio di 6 byte. Considerando poi che la massima 
dimensione teorica che può assumere un agglomerato è costituita da tutti i voxel 
dell’immagine di partenza. L’ingombro di memoria risulterebbe di:  
 
Mbytesbytes 4716*300~*512*512 ≅  
 
Un risultato eccessivo che rende la rappresentazione mediante lista inutilizzabile. 
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5.2.5.2 – Rappresentazione matriciale 
Questa soluzione prevede l’utilizzo di una matrice tridimensionale di booleani del tutto ana-
loga alla matrice mask presente nella classe immagine. 
 
Vantaggi 
 
• Le operazioni sul controllo di appartenenza di un voxel all’agglomerato sono imme-
diate. 
 
• L’inserimento di nuove coordinate è veloce, a patto che la matrice sia di dimensioni 
pari alle dimensioni dell’immagine di partenza. In caso contrario potrebbe essere ne-
cessario creare una matrice più grande su cui ricopiare i valori di quella vecchia. 
 
• Considerando 1 byte per ogni locazione, la rappresentazione matriciale occupa un 
massimo di: 
 
Mbytesbyte 801*300~*512*512 ≅  
            
            Una dimensione molto minore di quella offerta dalla rappresentazione mediante lista, 
            ma che comunque rimane elevata. 
 
Svantaggi 
 
• La costruzione iniziale della matrice richiede molto tempo. 
 
• Gli agglomerati composti da pochi voxel occuperebbero comunque lo sproporzionato 
spazio di 80MB. Questo è scongiurabile portando la matrice in forma minima, in mo-
do che vengano eliminate per quanto possibile le righe e le colonne completamente 
bianche. L’operazione richiede però del tempo e gli agglomerati piccoli, usciti da 
un’operazione di region growing, possono essere anche diverse migliaia. 
 
I difetti elencati in questo paragrafo e nel precedente sono tali da rendere entrambe le tec-
niche impraticabili, se prese separatamente. Una soluzione che si rivela estremamente effica-
ce è infatti quella di utilizzare una rappresentazione interna ibrida. 
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AGGLOMERATO 
 
 
Variabili membro 
 
lista 
 
 
matrice 
 
 
origine 
 
 
modalità lista / matrice 
 
numero voxel N 
 
Funzioni membro  
 
int volume () 
voxel baricentro () 
int larghezza () 
int altezza () 
int profondità () 
int distanza (…) 
double sfericità () 
void minimizza () 
 
 
 
 
Tabella 5.2: struttura della classe agglomerato 
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La struttura finale della classe è schematizzata nella tabella 5.2 e prevede al suo interno 
sia la soluzione mediante lista che quella matriciale. Quando il costruttore crea un nuovo og-
getto agglomerato vuoto, lo predispone in modalità lista. L’operazione di inserimento dei vo-
xel prosegue poi in tale modalità fino a quando il quantitativo di elementi presenti non 
raggiunge il valore sperimentale di 5 milioni. A quel punto l’oggetto passa in modalità matri-
ce ricopiando nella stessa tutti i voxel presenti nella lista, prima della sua definitiva cancella-
zione.  
Questo passaggio ovviamente comporta un tempo di inserzione molto maggiore. Del re-
sto bisogna considerare che il cambio di modalità avviene al massimo una sola volta per ogni 
istanza dell’oggetto, inoltre gli agglomerati che arrivano a superare il volume di voxel neces-
sario allo “scatto” sono assolutamente minoritari. 
I paragrafi successivi descrivono il comportamento delle funzioni membro più importanti 
presenti in agglomerato. 
 
 
5.2.5.3 – Volume 
Valore di ritorno: 
• reale 
Parametri: 
• vuoto 
 
Restituisce il volume dell’agglomerato in mm3 ottenuto moltiplicando il numero di voxel 
presenti per il volume v  di un singolo voxel: 
 
3576,06,1*6.0*6.0 mmv ==  
 
Laddove con una rappresentazione mediante lista il quantitativo di voxel è immediata-
mente ricavabile andando a ricercare le dimensioni della lista, la modalità matrice richiede-
rebbe di scorrere ogni casella conteggiando gli elementi true. Per evitare una simile 
lungaggine è stata aggiunta la variabile membro numero voxel che, partendo dal valore nullo, 
viene incrementata di 1 per ogni voxel inserito nell’oggetto. 
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5.2.5.4 – Baricentro 
Valore di ritorno: 
• reale 
Parametri: 
• vuoto 
 
La funzione calcola le coordinate corrispondenti al centro di massa dell’agglomerato espresse 
dalla formula: 
 
( ) ( )( )∑∈= Aggzyx iiiiii zyxAggnBar ,, ,,
1
 
 
Tale sommatoria, se eseguita su un agglomerato sufficientemente grande, potrebbe dare 
luogo a numeri che oltrepassano il range di 32 bit delle variabili intere, e quindi ad un calcolo 
errato. Per scongiurare una simile eventualità, la funzione calcola prima i centri di massa di 
ogni slice, quindi trova il baricentro di tali valori. 
 
 
5.2.5.5 – Larghezza 
Valore di ritorno: 
• reale 
Parametri: 
• vuoto 
 
Restituisce la larghezza (intesa come asse X) dell’agglomerato. Il valore è ottenuto trovando 
la massima e la minima coordinata x presente e calcolando: 
 
( ) mmxxL 6.0*1minmax +−=  
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5.2.5.6 – Altezza 
Valore di ritorno: 
• reale 
Parametri: 
• vuoto 
 
Restituisce l’altezza (intesa come asse Y) dell’agglomerato. Il valore è ottenuto trovando la 
massima e la minima coordinata y presente e calcolando: 
 
( ) mmyyA 6.0*1minmax +−=  
 
 
5.2.5.7 – Profondità 
Valore di ritorno: 
• reale 
Parametri: 
• vuoto 
 
Restituisce la profondità (intesa come asse Z) dell’agglomerato. Il valore è ottenuto trovando 
la massima e la minima coordinata z presente e calcolando: 
 
( ) mmzzP 6.1*1minmax +−=  
 
 
5.2.5.8 – Distanza 
Valore di ritorno: 
• reale 
Parametri: 
• agglomerato 
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La funzione calcola la distanza dell’agglomerato corrente con quello passato per parametro. 
Si tratta più precisamente della distanza tra gli assi paralleli a Z dei baricentri dei due agglo-
merati: 
 
( ) ( )221221 ybybxbxbd −+−=  
 
 
5.2.5.9 – Sfericità 
Valore di ritorno: 
• reale 
Parametri: 
• vuoto 
 
La funzione calcola il coefficiente di sfericità dell’agglomerato. Si tratta di un valore reale 
compreso tra 0 e 100 che si avvicina all’estremo destro quanto più l’agglomerato in esame è 
riconducibile ad una forma sferica. Se invece l’agglomerato tende ad essere tubolare, si a-
vranno valori molto bassi del coefficiente.  
La formula per il calcolo della sfericità: 
 
34
3*100
R
Vsfericità π=  
 
Dove: 
V = volume dell’agglomerato [mm3] 
R = 0,5*[max(larghezza, altezza, profondità)] 
 
Con R si intende la metà dell’estensione maggiore dell’agglomerato sui 3 assi. Se questo 
avesse una forma all’incirca sferica, R sarebbe arrotondabile al raggio di tale sfera. A simili 
condizioni, il quantitativo 3/4πR3 si semplificherebbe con V, ottenendo quindi il valore mas-
simo di sfericità: 100.  
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5.2.5.10 – Minimizza 
Valore di ritorno: 
• vuoto 
Parametri: 
• vuoto 
 
È una funzione di servizio che opera solo se la rappresentazione è di tipo matriciale. Il com-
portamento di minimizza è schematizzato in figura 6.15. 
 
 
 
Figura 5.15: la riduzione delle dimensioni della 
matrice utilizzando la funzione minimizza 
 
Ogni volta che il sistema ritiene che l’agglomerato nella sua rappresentazione matriciale 
occupi troppo spazio, può dare il via ad un’operazione di minimizzazione. Questa innanzitut-
to cerca le dimensioni del bounding box, ovvero della “scatola” più piccola che possa conte-
nere l’agglomerato. Una volta trovato il bounding box, la funzione crea una nuova matrice 
con le nuove più stringenti dimensioni e vi ricopia al suo interno i voxel dell’agglomerato 
con le coordinate aggiornate rispetto alla nuova origine. Affinché non si perda traccia delle 
coordinate originali, la variabile membro origine conserva le coordinate dell’origine relativa 
della matrice in forma minima. Le coordinate assolute si ottengono quindi sommando le nuo-
ve coordinate con il contenuto di origine. Quando la matrice non è espressa in forma minima, 
il campo origine contiene i valori 0, 0, 0. 
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5.2.6 – Funzioni che confrontano agglomerati 
Si tratta di routine verificano se sussiste una certa relazione tra due agglomerati forniti in in-
gresso. La decisione in merito è esplicitata da una variabile booleana di ritorno. Queste fun-
zioni hanno l’obiettivo di verificare la veridicità di una relazione che lega due agglomerati. 
Input e output sono gli stessi per ogni funzione sotto riportata: 
Valore di ritorno: 
• booleano 
Parametri: 
• agglomerato A 
• agglomerato B 
 
5.2.6.1 – Appartiene a 
La funzione verifica che ogni voxel dell’agglomerato A sia presente anche nell’agglomerato 
B. Se anche un solo elemento risultasse mancante, la funzione ritorna false, altrimenti true. 
 
5.2.6.2 – Non appartiene a 
La funzione verifica che nessun voxel dell’agglomerato A sia presente nell’agglomerato B. 
Se anche un solo elemento risultasse presente, la funzione ritorna false, altrimenti true. 
 
5.2.6.3 – Contenuto in 
Affinché l’agglomerato A possa essere considerato contenuto nell’agglomerato B, innanzitut-
to l’agglomerato A non deve avere elementi a comune con l’agglomerato B, pertanto la fun-
zione lancia in via preliminare l’algoritmo appartiene a e ne esamina il risultato. Una volta 
assicurata la non appartenenza dei due agglomerati, la funzione cicla su ogni slice prendendo 
un voxel a caso dell’agglomerato A e controllando che, partendo da tale voxel e dirigendosi 
lungo le 4 direzioni cardinali (alto, basso, destra, sinistra), si giunga infine ad un punto appar-
tenente all’agglomerato B. Se ciò accade per ogni slice, allora A è considerato contenuto in B 
(cfr figura 5.16). 
Come è possibile notare, la funzione processa ogni slice separatamente: il controllo è 
quindi di tipo bidimensionale. L’asse Z non viene volutamente considerata in quanto ritenuta 
non importante nell’utilizzo concreto della funzione che ne verrà fatto nel prosieguo del pro-
getto. Analogamente, l’algoritmo scelto per la verifica o meno della relazione può sembrare 
semplicistico, innanzitutto per la scelta di verificare solamente un voxel per ogni slice, inoltre 
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perché, partendo da un voxel di A, sarebbe in teoria possibile giungere in B in tutte e 4 le di-
rezioni cardinali, senza che per questo A sia veramente contenuto in B.  
Per quanto non rigorosa, la funzione contenuto in è stata progettata avendo ben presente 
il suo effettivo campo di utilizzo. In quel particolare campo, l’algoritmo risulta un buon com-
promesso tra piena funzionalità e velocità di esecuzione. 
 
 
 
Figura 5.16: un semplice esempio del genere di controllo  
che avviene su ogni slice per verificare se  
l’agglomerato A è contenuto nell’agglomerato B. 
 
 
5.2.6.4 – Dietro a 
La funzione calcola i baricentri dei due agglomerati, confronta le coordinate y degli stessi e 
ritorna true se l’agglomerato A ha il baricentro più indietro di quello dell’agglomerato B,  
false altrimenti. 
 
5.2.6.5 – Davanti a 
La funzione calcola i baricentri dei due agglomerati, confronta le coordinate y degli stessi e 
ritorna true se l’agglomerato A ha il baricentro più avanti di quello dell’agglomerato B,  false 
altrimenti. 
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5.2.6.6 – A sinistra di 
La funzione calcola i baricentri dei due agglomerati, confronta le coordinate x degli stessi e 
ritorna true se l’agglomerato A ha il baricentro più a sinistra di quello dell’agglomerato B,  
false altrimenti. 
 
5.2.6.7 – A destra di 
La funzione calcola i baricentri dei due agglomerati, confronta le coordinate x degli stessi e 
ritorna true se l’agglomerato A ha il baricentro più a destra di quello dell’agglomerato B,  
false altrimenti. 
 
5.2.6.8 – A contatto con 
Per essere considerato a contatto con l’agglomerato B, l’agglomerato A deve risultare innan-
zitutto non appartenente ad B. Una volta verificato ciò, la funzione a contatto con risulta true 
se almeno un voxel di A risulta essere ad una di 5 millimetri o inferiore dall’agglomerato B. 
 
5.2.6.8 – Gli handler 
Si tratta di funzioni  dedicate che giungono in aiuto del sistema quando si tratta di segmentare 
sezioni anatomiche appartenenti o contigue ad altre sezioni con le quali non esistono sostan-
ziali differenze nei valori della soglia di attenuazione. Ciò rende inutile l’utilizzo del sistema 
di estrazione basato su thresholding e region growing, quindi è necessario escogitare metodi 
alternativi. Per quanto definite nel modulo di image processing, queste funzioni saranno de-
scritte nel prossimo capitolo, poiché la loro esposizione risulta molto più semplice se fatta u-
tilizzando un esempio concreto. 
Le funzioni handler implementate sono due, get_trachea e get_polmoni, ed hanno en-
trambe la seguente tipologia di ingresso/uscita: 
 
Valore di ritorno: 
• booleano 
Parametri: 
• agglomerato A 
• agglomerato B 
• immagine 
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5.3 – IL MODELLO ANATOMICO 
 
Il polmone deve essere immaginato come una sorta di spugna leggermente “stirata” all'inter-
no del torace. Quando entra nel polmone, il sangue proveniente dal resto del corpo viene “pu-
lito” al contatto dell'aria contenuta in esso. Quest'ultima si ricambia continuamente grazie al 
movimento del torace provocato dalla respirazione. 
Il polmone è parte fondamentale delle vie respiratorie, a loro volta distinte in: 
 
• Alte vie: di pertinenza dell'otorinolaringoiatra. 
 
• Basse vie: di pertinenza del pneumologo. Con l'eccezione della trachea, tutte le 
vie aeree inferiori si trovano all'interno del polmone e ne costituiscono, in un cer-
to senso, l'intelaiatura. 
 
Alle alte vie appartengono le seguenti strutture anatomiche: 
 
• Il naso: formato dalle ossa nasali e dalle cartilagini note come setto e turbinati. In-
ternamente il naso è rivestito da una superficie mucosa con funzioni di depurazio-
ne, riscaldamento e umidificazione dell'aria esterna. 
 
• La faringe: suddivisa in rinofaringe, posteriore alle cavità nasali, e orofaringe, la 
parte più bassa, dietro la bocca. 
 
• La laringe: una struttura cartilaginea assai complessa che contiene le corde vocali, 
deputate alla fonazione. 
 
Le alte vie sono situate al di fuori dall’intervallo di pertinenza di una TAC. Le basse vie 
sono invece sempre presenti all’interno di una tomografia. Ad esse appartengono la trachea e 
i bronchi. 
La trachea è un tubo lungo circa 15 cm che dalla laringe arriva circa a metà del torace, 
punto in cui si divide in 2 bronchi principali, 5 bronchi lobari, 22 bronchi segmentari, e nu-
merosissimi bronchi subsegmentari. Questi ultimi, divenuti sempre più piccoli all’aumentare 
della distanza dalla trachea, terminano in milioni di cavità aeree chiamate alveoli. 
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Ogni polmone è costituito essenzialmente da un bronco principale e dalle sue successive 
divisioni in bronchi sempre più piccoli che formano l’albero bronchiale. Da quest’ultimo di 
diramano gli alveoli. La funzione principale dei bronchi è quella di condurre l'aria esterna a 
contatto con il sangue che scorre tutto intorno agli alveoli. La funzione principale degli alve-
oli è invece quella di consentire lo scambio vero e proprio dell'ossigeno e dell'anidride car-
bonica fra sangue e aria. 
Fra gli altri importanti costituenti del polmone è doveroso ricordare: 
 
• Le arterie e le vene polmonari. Le arterie trasportano fino al polmone il sangue pro-
veniente dal ventricolo cardiaco, con l’obiettivo di farlo giungere a contatto con l'aria 
dell'alveolo. Le vene lo riportano poi all'atrio sinistro da dove viene poi inviato, attra-
verso il ventricolo sinistro, a tutto il corpo. Arterie e vene polmonari seguono, in par-
te, i bronchi e assicurano che il sangue venoso sporco di anidride carbonica possa 
essere ossigenato. 
 
• Interstizio alveolare e peri-bronchiale. Si chiama così lo spazio amorfo compreso fra 
alveoli, capillari sanguigni, bronchi, arterie e vene. In questo spazio si verificano le 
principali funzioni di difesa e di depurazione del polmone. 
 
• Sistema linfatico e linfonodi regionali. I vasi linfatici costituiscono un vero e proprio 
sistema di canali, addetti al deflusso della linfa. Questa può essere considerata come 
la parte liquida del sangue una volta che le cellule sono state rimosse. 
 
• Pleura. Si tratta di un foglietto sottile, ricoperto da una mucosa, che avvolge il pol-
mone, la parete toracica, e il diaframma. 
 
I due polmoni sono contenuti nella gabbia toracica. Questa è costituita da cute, coste, ver-
tebre, fasce, e muscoli. Nella gabbia toracica, fra un polmone e l'altro, è contenuto il media-
stino, una regione importantissima che contiene la trachea, il cuore, l’aorta, le vene e le 
arterie polmonari, i linfonodi, il dotto toracico e l’esofago. 
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5.3.1 – Oggetti e strutture 
Il modulo del modello anatomico è interamente implementato nei seguenti file del progetto:  
 
modello_anatomico.h 
modello_anatomico.cpp 
 
La figura 5.17 illustra la rete semantica alla base del modello anatomico progettato per il 
sistema. 
 
TORACE GABBIATORACICA
CAVITÀ
TRACHEA POLMONI
PARENCHIMA
SINISTRO
PARENCHIMA
DESTRO
NODULONODULO
appartiene
appartiene
appartiene
appartiene
appartiene
appartieneappartiene
contenuto in
non appartiene
non appartiene
a destra dia sinistra di
 
 
 
Figura 5.17: la rete semantica  
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Realizzare il modello anatomico della regione toracica per consentire il corretto funzio-
namento di un software CAD non significa ricostruire ogni minimo particolare della regione 
stessa. Il tentativo è piuttosto quello di riuscire a individuare quei sottoinsiemi e quelle sezio-
ni che, una volta messi in relazione tra loro, possano condurre con facilità e ragionevole sicu-
rezza al primo obiettivo che ogni software CAD si propone: la corretta segmentazione dei 
due lobi che costituiscono il polmone. 
L’importanza di una simile operazione è facilmente intuibile: è infatti all’interno dei due 
parenchima polmonari che andrà effettuata poi la ricerca dei noduli. L’operazione di segmen-
tazione ha quindi il delicato compito di analizzare le immagini fornite in ingresso e decurtare 
tutti quei voxel che non corrispondono alla regione polmonare. Ad aumentare il coefficiente 
di difficoltà di una simile operazione si aggiunge la fisiologica varietà nelle caratteristiche fi-
siche dei pazienti. Riconoscere le sezioni anatomiche nonostante tutte le possibili variazioni 
di corporatura, età, sesso di ogni soggetto rappresenta la maggior difficoltà a cui vanno in-
contro sistemi di questo tipo.  
La figura 5.17 illustra la rete semantica implementata all’interno del modello anatomico 
del software sviluppato. I paragrafi successivi descriveranno nel dettaglio ogni aspetto di tale 
rete e dei frame da cui è composta. Di seguito sarà invece fornita una descrizione sommaria 
di ogni modulo e di come si lega agli altri all’interno della rete. 
 
• Torace: con questo termine si intende la parte “solida” visualizzata dalla TAC e 
appartenente al corpo umano. Sono quindi esclusi dal raggruppamento elementi 
esterni come il lettino su cui viene effettuata la visita e tutte le aree vuote, sia in-
terne che esterne. 
 
• Cavità: si tratta dello spazio vuoto situato all’interno del torace a cui corrispondo-
no i due parenchima e la trachea, uniti in uno insieme di voxel contigui. 
 
• Gabbia toracica: è il sistema scheletrico appartenente alla zona toracica. Ne fanno 
parte, le coste, lo sterno e la colonna vertebrale. 
 
• Trachea: è la forma tubolare di sezione minore che appartiene alla cavità. La tra-
chea termina di essere tale al momento in cui confluisce all’interno dei polmoni. 
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• Polmoni: sono ciò che rimane della cavità una volta che è stata tolta la trachea. I 
due parenchima che costituiscono i polmoni possono essere già separati oppure 
uniti da piccoli lembi all’altezza dello sterno e/o tra la trachea e la colonna verte-
brale. 
 
• Parenchima destro: è il lobo di destra appartenente ai polmoni. 
 
• Parenchima sinistro: è il lobo di sinistra appartenente ai polmoni, ovvero ciò che 
rimane da questi ultimi una volta estratto il parenchima destro. 
 
• Nodulo: può appartenere al parenchima destro oppure al parenchima sinistro, ma 
non ad entrambi contemporaneamente. 
 
 
5.3.2 – Implementazione del modello anatomico: la classe paziente 
Un buon modello anatomico non è un’entità fissa da cui attingere conoscenza quando il si-
stema ne ha la necessità, quanto piuttosto un modello in grado di modificare i suoi contenuti 
per meglio rappresentare la peculiare anatomia di ogni soggetto che si sottopone alla TAC. 
Un modello di questo tipo avrà pertanto alla base un template: un set di informazioni suf-
ficientemente universali da essere in grado di operare su ogni paziente. Poi, una volta effet-
tuato con successo l’esame, il modello anatomico può fare tesoro dei risultati espressi dalla 
segmentazione per adattare i suoi campi alla fisionomia del soggetto. Questi dati potranno 
quindi essere salvati su file e richiamati in occasione di un esame successivo a cui si sotto-
porrà il medesimo paziente. Esame che vedrà pertanto l’adozione di un modello anatomico 
personalizzato sulle caratteristiche del paziente. 
Per ottenere un simile risultato si rivela necessario definire una classe paziente. Ogni i-
stanza di questa classe (schematizzata nella tabella 5.3) contiene due tipologie di campi in-
formativi: 
 
• Dati riguardanti l’anagrafica del paziente: servono a identificare il soggetto che 
si sottopone all’esame, e quindi a richiamare il suo file al momento di ogni esame 
follow-up. 
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• Dati riguardanti il modello anatomico: contengono il template del modello ana-
tomico se il soggetto a cui corrisponde l’istanza della classe si sta sottoponendo 
alla TAC per la prima volta. In caso di esame follow-up, il modello sarà persona-
lizzato in base ai risultati dell’esame precedente. Naturalmente, se negli esami 
passati sono stati rilevati dei noduli, questi saranno riportati all’interno del model-
lo e il sistema cercherà di identificarli nel nuovo esame al pari delle sezioni ana-
tomiche presenti di default. Questo controllo ha ovviamente lo scopo di ricercare 
variazioni di volume e posizione dei noduli già presenti nel database del paziente. 
  
Oltre ad un set di funzioni membro ausiliarie che modificano i valori dei campi informa-
tivi, la classe paziente contiene le importanti routine di salvataggio e caricamento. Tramite 
tali funzioni,  i dati anagrafici e del modello anatomico vengono salvati su un file di testo, per 
essere successivamente caricati al momento di un nuovo esame. 
 
 
PAZIENTE 
 
Variabili membro 
 
anagrafica Mario Rossi, nato il… 
modello anatomico 
 
  
Funzioni membro  
 
void salva (…) 
void carica (…) 
 
 
Tabella 5.3: la classe paziente 
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5.3.3 – La classe Frame 
Il modello anatomico rappresentato nell’oggetto paziente (cfr tabella 5.3) è costituito da un 
vettore di elementi di tipo frame. Questa classe è dedicata a rappresentare i vari nodi in cui è 
stato suddiviso il modello anatomico (cfr figura 5.17). 
Rappresentare tali nodi implica riportare le relazioni (gli archi) che sussistono con 
l’esterno e descrivere internamente la sezione anatomica mediante un set di campi informati-
vi. La tabella 5.4 illustra l’esempio di un’istanza di frame basato sul parenchima destro. Sono 
distinguibili i seguenti campi: 
 
• nome: è una stringa che identifica il nome della sezione anatomica interessata dal 
frame 
 
• X minima e X massima: si tratta degli intervalli di attenuazione ai raggi X caratte-
ristici della sezione anatomica. Questi valori non sono espressi nella scala di 
Hounsfield, bensì nel valore corrispondente alla tonalità di grigio dell’immagine 
PGM a 256 colori. Ovviamente tale scelta rappresentativa rimane valida fintanto 
che viene mantenuto il vincolo di avere immagini in ingresso costituite da una 
profondità di colore di 8 bit. 
 
• caratteristiche: per descrivere internamente il frame è stato adottato un vettore in 
cui ogni campo è dedicato ad una differente caratteristica.  
 
• relazioni: analogamente a quanto avviene nelle caratteristiche, anche per le rela-
zioni è stata scelta una rappresentazione a vettore. Ogni elemento di tale vettore 
contiene le informazioni necessarie alla descrizione di una caratteristica e alla ve-
rifica della sua veridicità.  
 
• handler: l’elemento è composto da un campo di validità, da un puntatore a fun-
zione che localizza l’handler e da un indice da passare alla funzione. 
 
• opening: un valore di tipo booleano che decide se, per identificare il frame corren-
te, è necessario eseguire l’algoritmo di opening. L’utilità di questo campo sarà de-
scritta nel paragrafo 5.4 dedicato al motore inferenziale. 
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FRAME 
 
 
Variabili membro 
 
nome PARENCHIMA DESTRO 
x minima 0 
x massima 255 
caratteristiche 
 
 
 
relazioni 
 
 
handler 
 
 
opening false 
 
  
Funzioni membro  
 
void aggiorna caratteristica (…) 
void valuta relazioni (…) 
 
 
Tabella 5.4: la classe frame 
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5.3.3.1 – Le caratteristiche: la scelta fuzzy 
Ogni caratteristica ha lo scopo di fornire una descrizione della sezione anatomica che il frame 
intende rappresentare. Ciò darà al motore inferenziale un mezzo in più per riconoscere, tra i 
diversi agglomerati risultanti da una sessione di thresholding e region growing, qual è quello 
giusto da selezionare. 
Le caratteristiche scelte per l’operazione sono le seguenti: 
 
• Volume: identifica le dimensioni della sezione anatomica. 
 
• Altezza: identifica l’estensione sull’asse Y della sezione anatomica. 
 
• Larghezza: identifica l’estensione sull’asse X della sezione anatomica. 
 
• Profondità: identifica l’estensione sull’asse Z della sezione anatomica. 
 
• X baricentro: identifica le coordinate X del centro di massa. 
 
• Y baricentro: identifica le coordinate X del centro di massa. 
 
• Z baricentro: identifica le coordinate X del centro di massa. 
 
Tali caratteristiche devono essere inserite nel vettore nell’ordine sopra esposto. Il frame 
non è però obbligato a utilizzarle tutte, anzi, può addirittura non adoperarne alcuna, qualora 
non lo ritenesse necessario. Associato ad ogni campo delle caratteristiche vi è infatti un boo-
leano che contiene il valore true quando la caratteristica corrispondente è utilizzata dal frame, 
false altrimenti. Una simile scelta progettuale ha come obiettivo la salvaguardia della condi-
zione di indipendenza che sussiste tra i tre moduli del progetto. La questione sarà approfondi-
ta quando verrà illustrato il funzionamento del motore inferenziale. 
Una volta selezionate le caratteristiche più opportune a descrivere ogni sezione anatomi-
ca, è necessario porsi la domanda di come rappresentare internamente tali caratteristiche. La 
questione da risolvere è quella di trovare una rappresentazione che sia sufficientemente ela-
stica da essere applicabile nella totalità dei soggetti che si sottopongono ad un esame TAC. 
Soggetti che saranno inevitabilmente caratterizzati da un’estrema varietà anatomica.  
Ad esempio, il volume polmonare di un uomo di grossa stazza sarà senz’altro molto mag-
giore di quello di una donna minuta, a sua volta di tutt’altro ordine di grandezza rispetto a 
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quello di un bambino. Alterazioni sensibili possono poi verificarsi anche in sessioni di TAC 
svolte sullo stesso paziente. Può infatti variare la postura sul lettino o il grado di espansione 
dei polmoni nei 15 secondi in cui è necessario trattenere il respiro mentre il macchinario è in 
funzione. Se l’esame fosse poi ripetuto a distanza di qualche anno dal precedente, l’anatomia 
del soggetto potrebbe cambiare anche radicalmente: un bambino ad esempio potrebbe essere 
entrato nell’età dello sviluppo. Da simili considerazioni nasce la necessità di utilizzare, per 
ogni caratteristica, una rappresentazione di tipo fuzzy. 
Un insieme fuzzy analogo a quello riportato in figura 5.18 può essere facilmente imple-
mentato da una classe che contenga 4 variabili membro di tipo double. Due di queste, c1 e 
c2, identificano la posizione del core, mentre le restanti variabili e1 e e2 marcano gli estremi 
oltre i quali la funzione di appartenenza μ assume esclusivamente valori nulli. 
Valutare il grado di appartenenza ad un insieme fuzzy significa innanzitutto effettuare il 
calcolo della misura discriminante per l’appartenenza allo stesso. Tale calcolo produrrà come 
risultato un valore scalare da posizionare sulle ascisse del grafico (cfr figura 5.19). 
 
 
 
 
Figura 5.18: generico insieme fuzzy adoperato nelle caratteristiche. 
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Figura 5.19: un esempio di inferenza fuzzy 
 
 
A quel punto, per ottenere il punteggio compreso tra 0 e 1 che indichi il grado di apparte-
nenza all’insieme, è necessario eseguire l’operazione di inferenza fuzzy. 
 
μ = 
0.0 
0.0 
1.0 
11
1
ec
ex
−
−
 
22
2
ce
xe
−
−
x > e2 
x < e1 
c1 ≤  x  ≤ c2 
 
e1 ≤  x  ≤ c1 
 
c2 ≤  x  ≤ e2
  
 
All’interno di ogni frame, l’adozione di più caratteristiche fuzzy permetterà una più raffi-
nata capacità di stabilire il grado di appartenenza al frame stesso.  
Ad esempio, volendo riconoscere una determinata sezione anatomica mediante il solo uti-
lizzo della caratteristica volume, potrebbe accadere che due o più sezioni anatomiche candi-
date producano lo stesso grado di appartenenza all’insieme fuzzy. Ciò impedirebbe di 
operare una scelta motivata, generando quindi una situazione di stallo. Aggiungendo una se-
conda caratteristica – ad esempio l’altezza – e magari anche una terza, lo stallo si verifiche-
rebbe con molta meno probabilità. La soluzione ottimale è quindi quella di dotare ogni frame 
di un numero tale di caratteristiche fuzzy da scongiurare ogni eventualità di stallo. 
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5.3.3.2 – Le relazioni 
Mettere in relazione un frame con uno o più frame che costituiscono il modello anatomico 
significa aggiungere conoscenza sulla sezione anatomica in esame. Questa sarà poi utile nel 
processo di riconoscimento della sezione tanto quanto lo sono le caratteristiche fuzzy. Le re-
lazioni scelte sono le seguenti: appartiene a, non appartiene a, contenuto in, dietro a, davanti 
a, a destra di, a sinistra di, a contatto con.  
Analogamente a quanto avviene per le caratteristiche, le relazioni sono rappresentate 
all’interno del frame attraverso un vettore. Ogni elemento di tale vettore contiene le informa-
zioni necessarie a descrivere e verificare una singola relazione, ed è formato dai campi: 
 
• stringa: contiene il nome della relazione. 
 
• intero: per l’indice dell’agglomerato a cui la relazione fa riferimento. 
 
• booleano: è il campo di validità della relazione. Se è true allora la relazione deve 
essere tenuta in considerazione. 
 
• puntatore a funzione: contiene l’indirizzo della funzione in grado di verificare la 
veridicità della relazione. Queste funzioni sono illustrate al paragrafo 5.2.6. 
 
 
5.3.4 – Le sezioni anatomiche utilizzate 
Sulla base di quanto descritto nei paragrafi precedenti, saranno di seguito riportate le confi-
gurazioni stabilite per ogni slot dei frame che costituiscono il modello anatomico. L’ordine in 
cui verranno descritti rispecchia l’effettivo ordine in cui il motore inferenziale deve analizza-
re ogni frame. Uno dei vincoli del sistema è infatti che un frame non può avere relazioni con 
frame posti dopo di esso. 
Ove non presenti, le motivazioni che giustifichino i valori dei campi saranno fornite nel 
paragrafo 5.4 dedicato al motore inferenziale, oppure nel capitolo successivo. Si tratterà co-
munque di motivazioni di natura pratica. Si tenga inoltre presente che i valori delle caratteri-
stiche fuzzy sono stati stabiliti mediante un approccio empirico, originato dall’insieme di 
esami TAC prese come modello durante la programmazione. Come previsto in fase di pro-
gettazione, il modello anatomico dovrà essere soggetto a continui aggiornamenti di precisio-
ne, possibilmente con l’ausilio della consulenza di uno o più radiologi esperti nel settore. 
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5.3.4.1 – Il torace 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   100   –  255   
 
Opening: TRUE 
 
Handler: NESSUNO 
 
Relazioni: 
• NESSUNA 
 
Caratteristiche: 
• VOLUME 
mm³15*106
0
1
μ
volume
10*106 20*1065*106
 
 
Figura 5.20: il volume del torace 
 
Il torace è l’elemento più grande della sezione anatomica. Il suo volume può variare anche in 
maniera considerevole in base alla corporatura del paziente, quindi l’insieme fuzzy deve es-
sere predisposto di conseguenza. Essendo il primo frame ad essere preso in considerazione, il 
torace non può avere alcuna relazione. 
 
 
5.3.4.2 – La cavità 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   0   –  255   
 
Opening: FALSE 
 
Handler: NESSUNO 
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Relazioni: 
• CONTENUTO IN – TORACE 
 
Caratteristiche: 
• VOLUME 
mm³10*106
0
1
μ
volume
7*106 13*1065*106
 
 
Figura 5.21: il volume della cavità 
 
La cavità comprende lo spazio occupato dalla trachea e dai polmoni. Questi ultimi compren-
dono la porzione vuota, il sistema broncovascolare e, ovviamente, gli eventuali noduli. Ciò 
giustifica l’intervallo di attenuazione che ricopre l’intero set di toni grigi.  
 
 
5.3.4.3 – La gabbia toracica 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   229   –  255   
 
Opening: TRUE 
 
Handler: NESSUNO 
 
Relazioni: 
• APPARTIENE A – TORACE 
 
Caratteristiche: 
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• LARGHEZZA 
 
 
 
• ALTEZZA 
 
 
Figura 5.22: l’altezza e la larghezza della gabbia toracica 
 
Come è possibile immaginare, la gabbia toracica non è di alcuna utilità ai fini del calcolo fi-
nale della regione polmonare. Ciononostante la sua inclusione nel sistema, oltre a fornire un 
punto di riferimento grafico nel layout finale delle sezioni anatomiche, è giustificata dalla 
possibilità di espansione futura del modello anatomico. La gabbia toracica include infatti re-
gioni come lo sterno e la colonna vertebrale che, una volta trovati gli algoritmi di segmenta-
zione adatti ad isolarle, potrebbero costituire degli importanti punti di riferimento per la 
ricerca dei lobi. 
Le caratteristiche fuzzy utilizzate, larghezza e altezza, si rivelano buone soluzioni per ri-
conoscere la gabbia toracica dalle altre porzioni biancastre presenti nella TAC. La gabbia to-
racica ha infatti un’estensione orizzontale e verticale che nel punto di massima espansione 
occupa quasi tutta la slice. 
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5.3.4.4 – La trachea 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   0   –  50   
 
Opening: FALSE 
 
Handler: GET_TRACHEA 
 
Relazioni: 
• APPARTIENE A – CAVITÀ 
 
Caratteristiche: 
• NESSUNA 
 
La trachea è ottenuta applicando l’handler get_trachea sull’agglomerato di voxel che 
rappresenta la cavità. Il funzionamento di tale algoritmo sarà illustrato nel capitolo 6 con il 
supporto di un esempio. 
 
 
5.3.4.5 – I polmoni 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   0   –  255   
 
Opening: FALSE 
 
Handler: GET_POLMONI 
 
Relazioni: 
• APPARTIENE A – CAVITÀ 
• NON APPARTIENE A – TRACHEA 
 
Caratteristiche: 
• NESSUNA 
 
Analogamente a quanto avviene per la trachea, anche per i polmoni si opera attraversi un 
handler: get_polmoni. La funzione opera sull’insieme di voxel della cavità al quale però 
– come riportato dalle relazioni – vengono sottratti gli elementi appartenenti alla trachea. Il 
funzionamento di tale algoritmo sarà illustrato nel capitolo 6 con il supporto di un esempio. 
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5.3.4.6 – Il parenchima sinistro 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   0   –  255   
 
Opening: FALSE 
 
Handler: NESSUNO 
 
Relazioni: 
• APPARTIENE A – POLMONI 
• A SINISTRA DI – TRACHEA 
 
Caratteristiche: 
• VOLUME 
mm³5*106
0
1
μ
volume
3.5*106 6.5*1062.5*106
 
 
Figura 5.23: il volume del parenchima sinistro 
 
 
Come è possibile notare, i due parenchima hanno un volume che è approssimativamente la 
metà del volume della cavità. La relazione a sinistra di, legata alla regione trachea, permette 
di riconoscere il lobo giusto. La trachea infatti ha un baricentro posto sicuramente in mezzo 
ai baricentri dei due parenchima. 
Anche in questo caso l’intervallo di attenuazione scelto comprende l’intera gamma di toni 
di grigio.  
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5.3.4.7 – Il parenchima destro 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   0   –  255   
 
Opening: FALSE 
 
Handler: NESSUNO 
 
Relazioni: 
• APPARTIENE A – POLMONI 
• NON APPARTIENE A – PARENCHIMA SINISTRO 
• A DESTRA DI – TRACHEA 
 
Caratteristiche: 
• VOLUME 
mm³5*106
0
1
μ
volume
3.5*106 6.5*1062.5*106
 
 
Figura 5.23: il volume del parenchima destro 
 
 
Si tratta di una sezione anatomica quasi interamente ricostruibile attraverso le sue relazioni 
con l’esterno. È sufficiente infatti prendere l’insieme di partenza dei polmoni, eliminare quei 
voxel che appartengono al parenchima sinistro e ciò che rimane sarà inevitabilmente la re-
gione cercata.  
In verità, ciò non è del tutto esatto, pertanto si rivela necessario verificare anche il volu-
me della sezione risultante e la sua posizione rispetto alla trachea. 
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5.3.4.8 – I noduli 
Con il parenchima destro si conclude la parte di modello anatomico costituente il template 
che viene applicato in ogni primo esame. Una volta identificati correttamente i due paren-
chima, il CAD prosegue con la ricerca dei noduli che, in caso di successo, produrrà una o più 
regioni che contengano le masse sospette. Queste devono quindi essere memorizzate 
all’interno del modello anatomico mediante una serie di frame strutturati come segue: 
 
Intervallo di attenuazione ai raggi X:   100   –  255   
 
Opening: TRUE 
 
Handler: NESSUNO 
 
Relazioni: 
• APPARTIENE A – PARENCHIMA DESTRO / PARENCHIMA SINISTRO 
 
Caratteristiche: 
• VOLUME 
 
 
• X BARICENTRO 
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• Y BARICENTRO 
 
 
 
• Z BARICENTRO 
 
 
Figura 5.23: il volume coordinate del baricentro di un nodulo 
 
 
Si tratta di insiemi fuzzy di tipo triangolare il cui vertice sarà costituito dall’effettivo valore 
del volume e della posizione del baricentro rilevato durante l’esame. Una certa tolleranza ε a 
destra e a sinistra del valore sperimentale è poi necessaria a far fronte a possibili situazioni di 
crescita o di spostamento registrabili durante gli esami follow-up. L’intervallo di tolleranza 
consentirà quindi di riagganciare la lesione nel corso di tali esami. 
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5.4 – IL MOTORE INFERENZIALE 
 
Il motore inferenziale è interamente implementato nei seguenti file di progetto:  
 
inference_engine.h 
inference_engine.cpp 
 
Conformemente a quando riportato nel capitolo 4, il motore inferenziale è un modulo la 
cui struttura è estremamente semplice. Prima di descriverla nei dettagli, è necessario specifi-
care che tipo di servizio è richiesto al motore inferenziale, e quindi al sistema. Come stabilito 
ad inizio capitolo, il CAD si propone due obiettivi:  
 
1. Fornire una segmentazione quanto più accurata possibile delle regioni costituite dai 
due parenchima polmonari. 
 
2. Effettuare la ricerca di eventuali noduli all’interno di tali regioni. 
 
 
5.4.1 – La segmentazione 
Il motore inferenziale è costituito essenzialmente da una funzione che riceve in ingresso un 
oggetto di tipo immagine e uno di tipo paziente. All’interno del primo oggetto è memorizzato 
il risultato della TAC, precedentemente caricato da una sequenza di file PGM. Il secondo in-
vece contiene i dati anagrafici del paziente su cui è eseguito l’esame e, soprattutto, il suo mo-
dello anatomico. Questo può essere costituito dal template, in caso di primo esame, oppure, 
per un follow-up, una versione dello stesso su cui è stata eseguita una personalizzazione in 
base alle caratteristiche fisiche del soggetto registrate. 
Il sistema CAD è progettato per eseguire una segmentazione completamente automatizza-
ta, pertanto l’operazione di region growing, che provoca l’estrazione delle regioni anatomi-
che, non dispone di un operatore umano che definisca i giusti seed point. Conseguenza di ciò 
è che il motore inferenziale dovrà generare automaticamente tali punti in modo da coprire 
tutta la regione oggetto dell’indagine. Questo si traduce in numerose applicazioni consecutive 
della region growing, e quindi in un numero anche elevato di agglomerati di voxel candidati 
a rappresentare la data regione. Su tali candidati dovrà quindi essere eseguita un’indagine 
volta a scoprire qual è l’insieme in grado di rappresentare correttamente la sezione anatomi-
ca. 
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L’indagine avviene controllando la corrispondenza tra ogni agglomerato candidato e le 
relazioni e le caratteristiche fuzzy presenti nel modello anatomico. Un sistema di punteggi 
consentirà l’individuazione dell’agglomerato corretto. 
Una proprietà fondamentale che deve caratterizzare il motore inferenziale riguarda 
l’assoluta non conoscenza dei contenuti dell’indagine. La sua deve essere un’operazione pas-
siva: è infatti il modello anatomico a possedere la conoscenza, non il motore inferenziale. 
Questi deve pertanto agire meccanicamente, inferenziando dati e lanciando funzioni di cui 
non conosce nemmeno il nome. È proprio questa architettura, tipica dei sistemi esperti, a 
consentire la piena indipendenza tra i moduli di progetto motore inferenziale e modello ana-
tomico. Quest’ultimo infatti potrà evolversi in qualsiasi momento – seguendo comunque di-
rettrici prestabilite – senza che si riveli necessario modificare di conseguenza anche il primo. 
 
TORACE
CAVITÀ
GABBIA TORACICA
TRACHEA
POLMONI
PARENCHIMA DESTRO
PARENCHIMA SINISTRO
 
 
Figura 5.24: il vettore di frame di un 
 modello anatomico di tipo template 
 
 
 
Il motore inferenziale, nella sua parte riguardante la segmentazione del torace, opera in-
nanzitutto ricavando dall’istanza di paziente ricevuta in ingresso il vettore contenente i frame 
della sezione anatomica. Tali frame sono inseriti all’interno del vettore nell’esatto ordine in 
cui dovranno essere poi processati affinché si possa giungere a risultati corretti. Il motore in-
ferenziale cicla su ogni frame seguendo un ordine incrementale ed effettuando, per ogni ci-
clo, le seguenti operazioni: 
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1. Controllo dell’handler. Viene effettuata una lettura del campo handler: se il valo-
re booleano di validità è true, il motore inferenziale lancia la routine il cui indiriz-
zo è contenuto nel campo puntatore a funzione, e ponendo come parametro 
l’indice di frame presente anch’esso nell’apposito campo di handler. L’agglome-
rato risultato di tale operazione è quello deputato a rappresentare la corrente se-
zione anatomica.  
Ogni volta che è presente un handler, non è necessario eseguire i successivi 
algoritmi di raccolta di agglomerati e la valutazione degli stessi: il motore infe-
renziale salta pertanto tutta questa parte e si reca al punto 8. Se invece il campo di 
validità dell’handler è false la funzione passa al punto 2. 
 
2. Ricerca del dominio. In assenza di un handler, il motore inferenziale deve esegui-
re tutta la procedura di estrazione delle regioni e selezione del vincitore. La prima 
operazione da eseguire in questo senso è l’individuazione del dominio su cui do-
vrà essere eseguita la ricerca. Tale dominio è esplicitato dalla matrice mask e cor-
risponde ai valori true della stessa. Per inizializzare gli elementi di tale matrice, il 
motore inferenziale controlla il contenuto di due campi relazione del frame cor-
rente: quelli corrispondenti alle relazioni appartiene a e non appartiene a. Se il 
frame risultasse appartenente ad un altro frame (che ovviamente dovrà già essere 
stato processato in uno dei cicli precedenti), in mask verrebbe copiato true nei va-
lori corrispondenti ai voxel presenti in tale agglomerato, e false altrove. Se invece 
non risultassero relazioni di appartenenza, l’intero contenuto di mask sarebbe im-
postato a true in quanto la ricerca dovrà avvenire sull’intero dominio. In maniera 
del tutto analoga, un’eventuale relazione di non appartenenza provocherebbe 
l’invalidazione dei corrispettivi campi. 
L’effetto favorevole di questa operazione è quindi l’eventuale riduzione del-
la porzione di spazio su cui dovrà essere eseguita l’estrazione delle regioni ana-
tomiche. Questo comporterebbe un risparmio nel tempo di esecuzione dato dal 
minor numero di agglomerati risultanti dal region growing: quelli che non avreb-
bero rispettato le relazioni di appartenenza e non appartenenza sono stati già eli-
minati a monte. Tali relazioni vengono quindi considerate unicamente in questa 
fase preliminare della raccolta, mentre le altre entrano in gioco successivamente. 
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3. Thresholding. Il motore inferenziale recupera dal frame corrente i campi riguar-
danti l’intervallo di attenuazione ai raggi x caratteristici della regione anatomica. 
Tali valori andranno a costituire i parametri di soglia della funzione di threshol-
ding, che una volta lanciata verificherà, unicamente nei campi true di mask, se il 
corrispondente valore di scan rispetta l’intervallo passato. In caso affermativo, il 
campo è lasciato a true, altrimenti viene modificato in false.  
 
4. Opening. Se l’omonimo campo localizzato nel frame corrente è true, il motore in-
ferenziale provvede al lancio degli algoritmi di erosione e dilatazione (con ele-
mento strutturale pari a 3), il cui effetto finale è quello appunto di un’operazione 
di opening. Tale operazione ha il compito di eliminare alcune “impurità” residue 
del thresholding, di addolcire i bordi e di separare quegli agglomerati uniti da pic-
coli lembi di voxel.  
L’opening facilita la successiva operazione di region growing generando ag-
glomerati più compatti e dai contorni meno frastagliati. Si tratta però di una ope-
razione che richiede molto tempo e che non si rivela sempre necessaria. È per 
questo motivo che in ogni frame è stato inserito il campo di validità per tale fun-
zione. Anche in questo caso, è il modello anatomico a decidere se l’operazione 
deve essere fatta o meno, e non il motore inferenziale. Questi si limita ad eseguire 
gli ordini. 
 
5. Region growing. Ogni campo true al momento presente in mask costituirà un pos-
sibile seed point della catena di operazioni di region growing che si appresta ad 
essere lanciata. Il motore inferenziale scorre la matrice alla ricerca del primo ele-
mento true, e su questo lancia l’operazione di raccolta degli agglomerati. Mano a 
mano che aggiunge voxel all’agglomerato di ritorno, la region growing modifica i 
corrispondenti valori di mask da true a false. In questo modo lo stesso voxel non 
potrà essere raccolto da successive iterazioni dell’algoritmo. 
La region growing cessa di essere lanciata allorquando tutti gli elementi di 
mask sono diventati false, e pertanto non rimangono più seed point. Il risultato di 
questa sequenza di operazioni di raccolta è un vettore, di nome candidato, conte-
nente tutti gli agglomerati risultanti dalle region growing. Solo uno di questi è il 
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raggruppamento corretto a rappresentare il frame. Le istruzioni successive hanno 
quindi  il compito di trovarlo. 
 
6. Verifica delle relazioni. La prima operazione da effettuare, per ricercare l’agglo-
merato corretto tra quelli risultanti dalle region growing, è verificare la veridicità 
delle relazioni che, ove presenti, legano il frame corrente con altri già processati 
in precedenti iterazioni. Dalle relazioni da prendere in considerazione devono es-
sere sottratte quelle di appartenenza e non appartenenza, che sono già state utiliz-
zate a monte dell’operazione di raccolta e saranno quindi sicuramente verificate. 
Ogni relazione è espressa nella forma: 
 
agglomerato soggetto   NOME DELLA RELAZIONE   agglomerato oggetto 
 
Il motore inferenziale visita ogni elemento del vettore contenente gli agglome-
rati candidati. Per ognuno di questi l’algoritmo scorre il vettore relazione del fra-
me corrente alla ricerca di elementi che abbiano il campo validità settato a true. 
Da tali elementi il motore inferenziale estrae l’indirizzo della funzione che verifi-
ca la relazione data (cfr 5.2.6) contenuto nel campo puntatore a funzione. Poi lan-
cia tale funzione passandole come soggetto l’agglomerato candidato che deve 
essere esaminato, e come oggetto l’agglomerato contenuto in vincitore (cfr punto 
8), che rappresenta una sezione anatomica già correttamente riconosciuta e che è 
appunto l’oggetto della relazione. Questo agglomerato corrisponde all’elemento 
di vincitore il cui indice è inserito nell’apposito campo della relazione. 
La verifica può concludersi in due modi: 
 
• L’agglomerato candidato soddisfa tutte le relazioni presenti, quindi può ef-
fettivamente essere quello adatto a rappresentare la sezione anatomica ed è 
quindi promosso all’analisi successiva. 
 
• L’agglomerato candidato non verifica almeno una delle relazioni presenti, 
quindi sicuramente non è adatto a rappresentare la sezione anatomica cor-
rente e viene pertanto decurtato. 
 
Anche in questo caso, il motore inferenziale agisce senza sapere ciò che sta 
facendo veramente. La funzione di verifica infatti è contenuta in un campo punta-
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tore; è quindi il modello anatomico a conoscere l’operazione in corso. Analoga-
mente, al motore inferenziale non interessa sapere quali relazioni sono in effetti 
presenti nel frame. Esso si limita infatti a scorrerne il vettore alla ricerca di campi 
di validità true. 
 
7. Verifica delle caratteristiche. Il vettore degli agglomerati candidati contiene ades-
so unicamente elementi che hanno superato il test delle relazioni. La ricerca 
dell’unico agglomerato deputato a rappresentare la sezione anatomica è quindi af-
fidato alla valutazione delle caratteristiche fuzzy. 
Per ognuno dei candidati, il motore inferenziale scorre il vettore caratteristica 
del frame corrente e, in maniera simile a quanto è avvenuto con le relazioni, cerca 
elementi validi del vettore e lancia le funzioni il cui indirizzo è contenuto nel 
campo puntatore, usando come parametro l’agglomerato candidato che deve esse-
re valutato. Tali funzioni ritorneranno dei valori scalari, corrispondenti ai risultati 
delle caratteristiche in esame applicate sull’agglomerato candidato. Se ad esempio 
la caratteristica è il volume, la funzione calcolerà il volume del candidato tramite 
l’apposita funzione membro. Tali valori dovranno quindi essere inferenziati per 
calcolare il grado di appartenenza agli insiemi fuzzy corrispondenti. 
La tabella 5.5 mostra un esempio di valutazione delle caratteristiche di un ag-
glomerato che concorre a rappresentare una sezione anatomica descritta da 3 ca-
ratteristiche fuzzy: volume, larghezza e altezza. Il calcolo del volume eseguito 
sull’agglomerato 1 produce come risultato un valore che si colloca a metà strada 
dei valori c2 e e2 dell’insieme fuzzy, risultando in un grado di appartenenza pari a 
0.5. Per il calcolo della larghezza le cose vanno meglio: l’agglomerato si dimostra 
appartenente quasi del tutto all’insieme fuzzy ottenendo un punteggio di 0.9. 
L’altezza ottiene addirittura un risultato compreso nel core dell’insieme fuzzy, ga-
rantendo il punteggio pieno di 1.0.  
Nonostante questi ultimi due punteggi siano più che soddisfacenti, il motore 
inferenziale assegna ad ogni agglomerato il punteggio minore espresso dalle infe-
renze fuzzy. All’agglomerato 1 spetta quindi un poco esaltante 0.5, che certo non 
ne fa un probabile rappresentante della sezione anatomica in esame. 
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AGGLOMERATO 1 
Caratteristica Misura Insieme fuzzy Giudizio 
Volume 7*106 
mm³5*106
0
1
μ
volume
3.5*106 8*1062.5*106
0.5
7*106
 
0.5 
Larghezza 276 
 
0.9 
Altezza 230 
 
1.0 
Punteggio finale: 0.5 
 
Tabella 5.5: un esempio di valutazione delle caratteristiche fuzzy 
 
 
L’operazione descritta nel precedente esempio deve ovviamente essere ripetuta 
per tutti gli agglomerati candidati. Alla fine della verifica, l’agglomerato che ha tota-
lizzato il punteggio più alto è promosso a rappresentante della sezione anatomica. Se 
due o più agglomerati totalizzassero il medesimo punteggio massimo significherebbe 
che il modello anatomico preso in considerazione non è sufficientemente particola-
reggiato ed è quindi necessario modificarlo opportunamente. 
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8. L’agglomerato vincitore della contesa, o in alternativa l’unico risultato in uscita 
dall’handler, viene inserito in un vettore di agglomerati denominato vincitore ed il 
cui indice corrisponde all’indice della sezione anatomica cui fornisce rappresen-
tanza. Gli agglomerati appartenenti a questo vettore potranno essere richiamati 
come riferimento da successive operazioni del motore inferenziale.  
 
9. Aggiornamento delle caratteristiche. Una volta trovato l’agglomerato idoneo a 
rappresentare la sezione anatomica, il motore inferenziale effettua l’operazione di 
aggiornamento delle caratteristiche fuzzy del modello anatomico. 
 
(a)   
(b)  
 
Figura 5.25: aggiornamento delle caratteristiche 
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La figura 5.25 mostra appunto un esempio di aggiornamento. Partendo da una 
caratteristica tipica di un modello template (a), con un core ragionevolmente este-
so per comprendere ogni possibile varietà anatomica, l’aggiornamento prevede la 
riduzione dell’insieme fuzzy trapezoidale ad uno di tipo triangolare. L’unico pun-
to in cui la funzione di appartenenza vale 1 corrisponde al valore scalare della ca-
ratteristica calcolato nell’agglomerato vincitore della contesa. I valori di ε variano 
in base al tipo di caratteristica e devono essere contenuti anch’essi all’interno del  
modello anatomico. 
 
10. Nuova iterazione. Il motore inferenziale aumenta l’indice del frame su cui ha ope-
rato, controlla se vi sono ancora frame da processare e, in caso affermativo, torna 
al punto 1, altrimenti esce dal ciclo ed avvia la procedura di rilevazione dei nodu-
li. 
 
 
5.4.2 – La rilevazione dei noduli 
La rete semantica del modello anatomico, illustrata in figura 5.17, mostra il nodulo come un 
frame appartenente al parenchima sinistro, oppure a quello destro. Del nodulo si conosce per-
fettamente l’intervallo di attenuazione ai raggi X, come mostrato dal paragrafo 5.3.4.8, il 
quale tuttavia è lo stesso dei vasi sanguigni e dei bronchi, presenti in gran numero nei pol-
moni. 
Nell’operazione di ricerca dei noduli, il motore inferenziale si propone due obiettivi: 
 
1. L’estrazione di tutte le sezioni anatomiche situate nei due parenchima che abbiano i 
valori di soglia caratteristici dei noduli. 
 
2. Un’analisi degli agglomerati risultanti dall’operazione precedente, nel tentativo di se-
parare le effettive lesioni dal resto dell’apparato broncovascolare. 
 
Il primo obiettivo avviene nuovamente mediante due sessioni di raccolta degli agglome-
rati analoghe a quanto visto nel paragrafo precedente. L’operazione avviene prima all’interno 
di un parenchima, poi nell’altro. Su tali domini viene effettuata la thresholding per ottenere 
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solo i campi del colore richiesto. A quel punto l’operazione di opening, eseguita questa volta 
su agglomerati molto più piccoli di quelli visti in precedenza, si rivela essenziale per: 
 
• Separare eventuali noduli posti a contatto con vasi o bronchi. 
 
• Eliminare gli agglomerati costituiti da pochissimi pixel e quindi di scarso interes-
se. 
 
• Eliminare il rumore video. 
 
Al termine dell’operazione di opening, la region growing effettuerà la raccolta degli ag-
glomerati rimanenti. Contrariamente a quanto avveniva nell’operazione di segmentazione, in 
cui uno solo di tutti gli agglomerati doveva essere “salvato”, in questo caso l’operazione da 
fare è quella di scremare tutto ciò che non è un nodulo e memorizzare quanto rimane. Ciò 
avviene attraverso due operazioni: 
 
1. L’eliminazione di tutti gli agglomerati il cui diametro non supera i 3 millimetri (5 
pixel). Questo provoca la perdita di tutti gli eventuali micronoduli presenti nella TAC, 
tuttavia la ricerca anche sotto il limite dei 3 millimetri produrrebbe in uscita un nume-
ro talmente alto di falsi positivi che l’identificazione dei micronoduli sarebbe comun-
que problematica. 
 
2. L’analisi tridimensionale dell’agglomerato. La funzione di sfericità, implementata 
all’interno della classe agglomerato e descritta al paragrafo 5.2.5.10, si rivela uno 
strumento di fondamentale importanza nella distinzione tra i noduli, la cui forma ten-
de ad essere sferica, e le strutture broncovascolari, tipicamente tubolari. 
 
34
3*100
R
Vsfericità π=  
 
Il motore inferenziale decurta dalla lista di candidati tutti quegli agglomerati 
che hanno un coefficiente di sfericità minore di 70. 
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Come risultato di questa operazione di scrematura vi sono due tipologie di sezioni ana-
tomiche: 
 
1. I noduli: l’oggetto della ricerca per cui è stato progettato il CAD. Tutte le lesioni de-
vono essere memorizzate all’interno del modello anatomico del paziente e tenute sot-
to controllo durante gli esami follow-up. 
 
2. I falsi positivi: agglomerati che il sistema scambia per noduli ma che in realtà non lo 
sono. 
 
Un buon sistema CAD ha come imperativo categorico quello di rilevare tutti i noduli che 
oltrepassano un certo diametro. Tra questi, una certa percentuale di falsi positivi è fisiologica. 
Quando però il numero di falsi positivi è troppo elevato, il rischio è che la loro quantità renda 
più difficile la decisione su quale agglomerato è un nodulo e quale un falso positivo. Oltre a 
trovare correttamente tutte le lesioni, un buon sistema CAD deve anche ridurre al minimo 
l’incidenza di falsi positivi.  
Il prossimo capitolo illustrerà un esempio di segmentazione automatizzata misurando la 
qualità dell’operazione confrontandola con una segmentazione manuale. Saranno inoltre ri-
portati gli esiti delle ricerche di lesioni su un campione di esami TAC. 
 
 
 
NOTE 
 
[1] Matthew S Brown, Michael F McNitt-Gray, Nicholas J Mankovich, Jonathan G Goldin, 
John Hiller, Laurence S Wilson, Denise R Aberle, “Method for segmenting chest CT image 
data using an anatomical model: preliminary results”, IEEE transactions on medical imaging, 
VOL 16, 1997 
 
[2] Matthew S Brown, Michael F McNitt-Gray, Jonathan G Goldin, Robert D Suh, James W 
Sayre, Denise R Aberle, “Patient-specific models for lung nodule detection and surveillance 
in CT images”, IEEE transactions on medical imaging, VOL 20, 2001 
 
[3] Sito Bloodshed Software: www.bloodshed.net. Sito compilatore Mingw: www.mingw.org. 
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CAPITOLO 6 
 
IL SISTEMA CAD IN FUNZIONE 
 
 
 
 
uesto capitolo si propone l’obiettivo di illustrare il funzionamento concreto del 
sistema CAD mediante il supporto di alcuni esami TAC. Il paragrafo 6.1 mostra 
nel dettaglio una tipica procedura di estrazione delle regioni corrispondenti ai lo-
bi, consentendo di vedere all’opera gli oggetti e gli algoritmi descritti nel capitolo preceden-
te, e pertanto di comprendere i motivi del loro utilizzo e le decisioni prese in fase di progetta-
zione. Ogni scelta riguardante quali contenuti inserire all’interno del modello anatomico 
troverà in questa sede la sua motivazione pratica. 
Il paragrafo 6.2 si occupa invece di riportare i risultati del test di precisione a cui è stato 
sottoposta la procedura di estrazione delle regioni anatomiche implementata. Il test è del tutto 
analogo a quello descritto nel corso del capitolo 2, riguardante l’affidabilità di alcune tipolo-
gie di algoritmi di estrazione. I risultati rinvenuti in tale capitolo possono quindi essere messi 
a confronto con quelli ottenuti dal sistema CAD realizzato per la presente tesi. 
L’ultimo paragrafo mostra poi un resoconto delle rilevazioni dei noduli in una serie di ca-
si a cui è stato sottoposto il sistema. Gli esami TAC scelti come campione nel corso dei capi-
toli sono riportati nella tabella 6.1. 
 
 
Nome Numero di slice Presenza di noduli 
Esame A  320 No 
Esame B  319 Sì 
Esame C  280 Sconosciuta 
 
Tabella 6.1: riepilogo delle TAC adoperate nel corso del capitolo corrente 
Q 
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6.1 – ESTRAZIONE DELLE REGIONI ANATOMICHE 
 
L’operazione di estrazione delle sezioni anatomiche illustrata nei sottoparagrafi sottostanti è 
stata effettuata utilizzando l’esame A. Tutte le figure riportate a corredo del testo rappresen-
tano l’effettivo contenuto delle matrici scan e mask presenti nell’istanza di immagine passata 
al motore inferenziale. Non essendo possibile per ovvi motivi di spazio raffigurare tutte le 
slice dell’esame, sono state scelte le immagini più significative a rappresentare ogni tipologia 
di operazione. 
 
 
6.1.1 – Estrazione del torace 
 
(a)      (b)  
 
(c)     (d)  
 
Figura 6.1: le fasi preliminari dell’operazione di estrazione del torace 
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La figura 6.1 (a) mostra la slice numero 86 dell’esame A. Una volta recuperati dal modello 
anatomico i valori di soglia contenuti nel frame corrispondente al torace (100 – 255), il moto-
re inferenziale esegue l’algoritmo di thresholding e ne riporta il risultato in mask (b). Come si 
può notare, la silhouette risultante da tale operazione presenta bordi frastagliati e molta 
“sporcizia”. Prima dell’effettiva raccolta degli agglomerati è quindi importante eseguire 
l’opening, ovvero le operazioni di erosione e dilatazione eseguite in quest’ordine. 
L’immagine in uscita dall’algoritmo di erosione vede l’eliminazione della maggior parte 
dei grumi di voxel e un generale addolcimento dei bordi delle figure (c). Si nota tuttavia un 
pericoloso assottigliamento dell’area in cui la trachea si avvicina al parenchima sinistro. La 
successiva dilatazione (d), oltre a riportare i volumi più o meno al loro valore originale, rista-
bilisce il corretto distacco tra trachea e polmoni. 
L’algoritmo di region growing, applicato sull’immagine ripulita (d), dà come risultato un 
elevato numero di agglomerati: 593. Di questi, i tre raggruppamenti più importanti, visibili 
anche in (d), sono il torace – vale a dire ciò che il motore inferenziale sta cercando e che do-
vrà alla fine riconoscere – e due piani leggermente curvi, posti nella parte inferiore della 
scansione, che identificano il lettino su cui è posizionato il paziente. Il resto degli agglomera-
ti rinvenuti è composto da una manciata di voxel e si tratta di informazioni spurie prive di in-
teresse. 
Alla luce di un simile risultato, il riconoscimento dell’agglomerato idoneo a raffigurare il 
torace appare semplice nonostante non si possa sfruttare la presenza di relazioni con altri fra-
me (il torace infatti è la prima sezione anatomica ad essere processata). Vista la notevole dif-
ferenza di dimensioni tra l’agglomerato da trovare e gli altri, è sufficiente infatti affidarsi alla 
caratteristica fuzzy del volume per trovare l’unico agglomerato il cui grado di appartenenza 
non sia prossimo a 0.0.   
 
 
 
Figura 6.2: l’agglomerato del torace 
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6.1.2 – Estrazione della cavità 
Della sezione anatomica in esame è innanzitutto noto che non appartiene al torace. Ciò per-
mette di togliere dal dominio di ricerca quei voxel le cui coordinate sono incluse nell’agglo-
merato del torace estratto al paragrafo precedente. Nella figura 6.3 (a) tali voxel decurtati so-
no rappresentati dagli spazi bianchi. Una simile operazione permette di eseguire l’algoritmo 
di thresholding sull’intero spettro dei colori, 0 – 255, il che equivale a non eseguirlo affatto. 
Non è necessario eseguire nemmeno l’opening, in quanto gli agglomerati ottenibili dal domi-
nio corrente sono perfettamente sagomati dal raggruppamento del torace. L’opening lanciata 
precedentemente sortisce quindi i suoi effetti anche nella corrente sessione di segmentazione. 
 
(a)     (b)  
 
Figura 6.3: estrazione della cavità 
 
 
Le 3 zone grigie illustrate in figura 6.3 (a) rappresentano gli agglomerati più voluminosi 
risultanti dall’operazione di region growing, la quale produce un totale di 134 candidati. Se si 
trattasse di scegliere il candidato giusto unicamente tra questi 3, sarebbe sufficiente la rela-
zione contenuto in a generare il risultato giusto. L’agglomerato 2 è infatti l’unico ad confina-
re con elementi del torace in tutte e 4 le direzioni cardinali. 
Tuttavia, oltre a questi 3 raggruppamenti, la region growing rileva molti agglomerati pic-
coli posti in prevalenza alle slice di indice più elevato, che rappresentano le sezioni inferiori 
del torace. Si tratta di cavità corrispondenti all’apparato digerente, pertanto possono 
anch’esse dirsi contenute nel torace. Per distinguerle dalla porzione effettivamente ricercata 
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si utilizza nuovamente la caratteristica fuzzy del volume. Il risultato dell’inferenza fuzzy è 
l’agglomerato visualizzato in figura 6.3 (b). 
Da segnalare che la sola caratteristica del volume non sarebbe bastata se non vi fosse stata 
anche la relazione contenuto in. Gli agglomerati 1 e 2 di figura 6.3 (a) sono infatti caratteriz-
zati da un volume molto simile.  
 
 
6.1.3 – Estrazione della gabbia toracica 
 
(a)    (b)  
(c)     (d)  
 
Figura 6.4: risultato della thresholding per la gabbia toracica  
adoperando piccole variazioni dell’intervallo di soglia 
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Come anticipato nel capitolo precedente, la gabbia toracica non è una sezione anatomica im-
portante nell’economia dell’operazione di segmentazione delle regioni anatomiche. Il suo in-
serimento nel modello anatomico è quindi rivolto a possibili espansioni future del modello 
stesso, ma serve anche a dare un’idea di quanto sia importante utilizzare dei valori di soglia 
corretti. La figura 6.4 illustra alcune operazioni di thresholding eseguite con valori di soglia 
distanti pochissime unità gli uni dagli altri. L’immagine (a) è stata ricavata da un intervallo di 
threshold pari a 220 – 255. Come si può notare, si tratta di un’immagine piena di sporcizia e 
per nulla adatta a rappresentare la sezione anatomica di interesse. Le cose migliorano leg-
germente in (b), in cui l’estremo inferiore della soglia è stato portato da 220 a 225.  
L’immagine (c) vede aumentato ulteriormente l’estremo inferiore fino a 227. Nonostante 
una maggior pulizia, rimangono sacche di pixel indesiderate e non così piccole da essere de-
curtabili attraverso l’opening. È però sufficiente aumentare di soli due punti tale estremo, 
giungendo ad una soglia di 229 – 255, per ottenere una figura quasi del tutto ripulita (d). 
Il riconoscimento dell’agglomerato corretto, tra i quasi 8000 risultanti dalla region gro-
wing, avviene in maniera estremamente sicura grazie all’uso combinato delle due caratteristi-
che fuzzy larghezza e altezza. Vi sarà infatti un unico agglomerato che si avvicinerà ad avere 
un’estensione orizzontale e verticale pari quasi all’intera slice. 
 
 
6.1.4 – Estrazione della trachea 
La trachea appartiene alla cavità, ma non è caratterizzata da un intervallo di attenuazione ai 
raggi X tale da potersi distinguere da quel raggruppamento. Dato che la region growing rile-
va unicamente agglomerati contigui di voxel, per estrarre la trachea bisognerà agire per altre 
vie, mediante il lancio di un handler: get_trachea. Questa funzione continua ad utilizzare 
le informazioni localizzate nel modello anatomico e le varie operazioni definite nella classe 
immagine, ma lo fa in maniera alternativa.  
L’handler viene lanciato dal motore inferenziale tramite un campo puntatore a funzione. 
Grazie a questo espediente, il motore inferenziale non conosce la funzione che deve mandare 
in esecuzione, e ciò non fa venire meno il vincolo di indipendenza tra i moduli che costitui-
scono il progetto. Tuttavia, un’espansione futura del modello anatomico non potrà essere fat-
ta mediante l’aggiunta di un frame che contenga un handler. Ciò infatti comporterebbe la 
modifica sia del modello anatomico che del modulo di image processing deputato a contene-
re gli handler. Se questo vincolo tiene, l’indipendenza del sistema è assicurata. 
 127 
 
L’handler get_trachea lavora sull’agglomerato ricono-
sciuto come la cavità per individuarne quella parte costituita 
dalla trachea. Per fare ciò, la funzione si porta sulla slice 
numero 0. Come illustra l’immagine di lato, questa slice 
conterrà sicuramente la sezione bidimensionale della trachea 
e, in qualche caso, potrà raffigurare anche l’inizio dei due 
parenchima. 
 
La funzione esegue su tale slice una o più operazioni di re-
gion growing bidimensionale. Come risultato si avrà la sa-
goma all’incirca tonda della trachea. Qualora vi fossero 
anche le sagome dei polmoni, la get_handler distinguerebbe 
tra queste e la trachea andando a controllare i baricentri. 
 
Una volta ottenuta la prima sezione della trachea, la funzio-
ne dà il via ad una serie di region growing bidimensionali 
nella slice sottostante, utilizzando come seed point le coor-
dinate dell’agglomerato corrente con il campo Z incremen-
tato di 1. 
 
Questa sequenza di operazioni continua su ogni slice e per-
mette di trovare tutte le sezioni della trachea. Ogni voxel ri-
sultante viene infatti inserito nell’agglomerato di ritorno. La 
scelta dei seed point permette di agganciare la trachea anche 
quando inizia a diramarsi per giungere ai polmoni. 
 
In questa immagine è appena avvenuta la diramazione. Il 
bronco sinistro presenta una sorta di “sbaffo” che indica che 
sta per avvenire la confluenza nel lobo sinistro. 
La region growing cessa di ritornare i voxel quando la su-
perficie dell’agglomerato raccolto supera una certa soglia. 
 
Tale soglia indica che la region growing non ha più raccolto 
solo la trachea ma anche una fetta di polmone. Nella figura 
a fianco il bronco sinistro cessa di essere considerato. Ri-
mane quello destro, che in genere raggiunge il parenchima 
qualche slice dopo il sinistro. 
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6.1.5 – Estrazione dei polmoni 
Analogamente a quanto avviene per la trachea, anche il frame dei polmoni deve essere estrat-
to mediante un handler. Se per la trachea la necessità di una simile metodologia di estrazione 
risulta comprensibile, per i polmoni il ragionamento da fare è meno esplicito, e riguarda 
l’intrinseco limite di un’estrazione fatta con la tecnica del thresholding.  
L’intervallo di soglia dei livelli di attenuazione di grigio di una TAC polmonare, definito 
all’interno del modello anatomico, non porta sempre a risultati ottimali. La differenza tra il 
colore scuro tendente al nero delle zone cave, e il grigio/bianco dei tessuti è infatti piuttosto 
marcata, e non si avrebbero, per piccole variazioni della soglia, risultati del tutto diversi co-
me nel caso della gabbia toracica. Tuttavia molti soggetti sono caratterizzati da una confor-
mazione fisica tale che, all’altezza dello sterno, i due parenchima polmonari si avvicinano 
talmente da essere pressoché a contatto l’uno con l’altro, come illustrato dalla figura 6.5 (a). 
In casi come questi è sufficiente un livello di grigio in più o in meno nel valore di soglia per 
ottenere un’operazione di thresholding che non rileva il confine tra i due parenchima, risul-
tando in un unico agglomerato contiguo tenuto insieme da un piccolo lembo di voxel.  
Se tale tratto d’unione fosse molto piccolo, si potrebbe confidare nell’algoritmo di ope-
ning per ottenere la giusta separazione dei parenchima. Ciò tuttavia non può valere per tutti 
gli esempi, quindi, nell’ottica di ipotizzare sempre il worst case scenario, è necessario un 
handler che provveda ad effettuare il taglio corretto dei due raggruppamenti, qualora necessa-
rio. 
La funzione handler get_polmoni lavora sul dominio di appartenenza della cavità. Da 
questa, in virtù della relazione di non appartenenza con la trachea, toglie tutti voxel di 
quest’ultima. L’operazione avviene mediante una chiamata interna all’handler della trachea. 
Ciò che rimane dopo la scrematura sono i voxel dei due parenchima polmonari. Questi pos-
sono essere uniti per un tratto più o meno esteso oppure già separati. L’handler pertanto  
esegue un controllo al riguardo. Se i due raggruppamenti risultano correttamente separati, 
l’handler non fa altro che ritornare l’agglomerato così com’è. Se invece viene rilevata una 
congiunzione, l’handler cerca la slice contenente il tratto di congiunzione con estensione mi-
nore e lì opera il taglio, che dovrà essere esteso a tutte le slice unite. 
La figura 6.5 (c) mostra un ingrandimento della zona di taglio. La separazione non deve 
essere necessariamente un taglio verticale: i parenchima potrebbero infatti toccarsi in manie-
ra obliqua. Viene pertanto eseguito il maximum cost path algorithm. 
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(a)     (b)  
 
(c)     (d)  
 
Figura 6.5: handler get_polmoni e maximum cost path algorithm 
 
Questo algoritmo cerca in (c) una via per andare dalla parte superiore dell’immagine a 
quella inferiore, e lo fa percorrendo un sentiero di pixel che abbiano costo massimo. Tale co-
sto è il valore di ogni pixel contenuto nella matrice scan, e il valore maggiore corrisponde a 
pixel più chiari. Una volta trovato il sentiero, come illustra l’immagine (d), il taglio consiste 
nell’invalidazione dei punti corrispondenti allo stesso, in una striscia larga tre spazi. 
 
 
6.1.6 – Estrazione del parenchima sinistro 
Una volta ottenuto il frame dei polmoni, con i lobi correttamente separati, individuare i due 
parenchima è estremamente semplice. L’operazione di region growing restituisce infatti due 
agglomerati di dimensioni consistenti più qualche raggruppamento residuo. 
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La relazione a sinistra di, con la trachea come oggetto, consente di individuare il paren-
chima sinistro, mentre la caratteristica fuzzy del volume toglie ogni ambiguità con i residui. 
 
(a)     (b)  
 
Figura 6.6: estrazione del parenchima sinistro 
 
 
6.1.7 – Estrazione del parenchima destro 
 
(a)     (b)  
 
Figura 6.7: estrazione del parenchima destro 
 
Trovare il parenchima destro è ancora più semplice: dal dominio di partenza rappresentato 
dai polmoni, la relazione di non appartenenza con il parenchima sinistro permette di togliere 
l’agglomerato che non interessa. Il rimanente è rintracciabile senza ambiguità grazie nuova-
mente alla caratteristica fuzzy del volume. 
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6.1.8 – Il layout finale 
Un modo per avere un’idea complessiva dell’operazione di estrazione delle sezioni anatomi-
che è quello di creare un’immagine che le raffiguri tutte. Per fare ciò, è sufficiente assegnare 
ad ogni sezione anatomica un diverso livello di grigio e usare la funzione colora per modifi-
care i campi di scan in base ai valori presenti in ogni agglomerato: 
 
(a)     (b)  
 
(a)    (b)  
 
Figura 6.8: layout degli agglomerati delle slice 57, 108, 115, 170 dell’esame A. Si noti come, 
da (a) a (b) il bronco sinistro della trachea è andato a confluire definitivamente nel polmone 
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6.2 – PRECISIONE NELL’ESTRAZIONE DEI PARENCHIMA POLMONARI 
 
Come riportato nel paragrafo 2.2, valutare la precisione di una procedura di segmentazione 
significa confrontare i bordi dei parenchima in uscita dall’algoritmo con i risultati di una 
segmentazione manuale eseguita sul medesimo esame. 
Per verificare il test di precisione dell’algoritmo di segmentazione della presente tesi è 
stato usato come campione l’esame B, di cui era disponibile anche la segmentazione manuale 
eseguita su una slice ogni 4. Una volta ultimata la segmentazione automatica dell’esame B, 
l’apposita funzione membro di immagine ha ricavato i bordi delle due regioni. Le figure 6.9, 
6.10 e 6.10 contengono alcuni estratti dei bordi del parenchima destro. Le immagini etichet-
tate con (a) raffigurano la segmentazione manuale, mentre in (b) è posta la stessa slice seg-
mentata automaticamente. 
 
 
(a)           (b)  
 
Figura 6.9: bordo manuale (a) e bordo automatico (b) della slice 32. I due contorni sono 
quasi coincidenti, tuttavia il bordo automatico presenta un contorno più zigzagante 
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(a)           (b)  
 
Figura 6.10: bordo manuale (a) e bordo automatico (b) della slice 96. Questa slice  
presenta alcune sostanziali differenze in prossimità dei bronchi. Le sezioni centrali,  
in cui la trachea confluisce nei polmoni, sono le più complesse da estrarre 
 
(a)       (b)  
 
Figura 6.11: bordo manuale (a) e bordo automatico (b) della slice 176. Superate le slice 
centrali, la segmentazione automatica torna ad essere molto vicina a quella manuale 
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6.2.1 – Risultato del test 
La tabella 6.2 raffigura l’esito del test di precisione già riportato nel paragrafo 2.2, con 
l’aggiunta dei risultati della segmentazione ottenuti dal CAD progettato per la presente tesi.  
Gli indici considerati sono: 
 
• Coefficiente di sovrapposizione: illustrato al paragrafo 2.2.1 
 
• Distanza di Hausdorff: illustrata al paragrafo 2.2.2 
 
• Media assoluta delle distanze tra superfici (MADS): illustrata al paragrafo 2.2.3 
 
 
 
Misura Valore Metodo 
  SR Auto-RG Semi-RG VC KB 
 
Coefficiente di 
Sovrapposizione 
Medio 
Dev. Std. 
Minimo 
Massimo 
0.82 
0.16 
0.38 
0.96 
0.39 
0.39 
0.00 
0.97 
0.79 
0.23 
0.17 
0.97 
0.82 
0.18 
0.36 
0.96 
0.92 
0.14 
0.00 
0.98 
 
Distanza di 
Hausdorff 
Medio 
Dev. Std. 
Minimo 
Massimo 
14.95 
7.64 
6.78 
29.43 
54.04 
39.88 
8.94 
143.30 
16.94 
8.84 
8.60 
36.69 
26.88 
14.31 
5.75 
52.62 
13.33 
29.82 
2.24 
282.18
 
MADS Medio 
Dev. Std. 
Minimo 
Massimo 
1.48 
1.22 
0.51 
5.13 
18.44 
24.49 
0.33 
91.58 
1.53 
1.68 
0.25 
6.50 
1.99 
2.66 
0.31 
9.10 
1.23 
0.79 
0.76 
7.37 
 
Tabella 6.2: risultato del test di precisione 
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I metodi di segmentazione riportati nella tabella sono: 
 
1. SR: segmentation by registration (paragrafo 2.1.2) 
 
2. Auto-RG: sistema automatizzato basato su thresholding + region growing (para-
grafo 2.1.3.1) 
 
3. Semi-RG: sistema semi-automatizzato basato su thresholding + region growing 
(paragrafo 2.1.3.2) 
 
4. VC: voxel classification (paragrafo 2.1.4) 
 
5. KB: sistema di tipo knowledge-based sviluppato per la presente tesi (capitolo 5) 
 
 
6.2.2 – Coefficiente di sovrapposizione 
La tabella 6.2 mostra che il sistema CAD sviluppato presenta un coefficiente di sovrapposi-
zione dei volumi prossimo ad 1. Si tratta di un risultato di oltre il doppio superiore a quello 
espresso dall’altro algoritmo automatizzato fondato su thresholding e region growing. Anche 
in confronto alle tecniche di segmentation by registration e voxel classification il sistema 
knowledge based si rivela del 10% più preciso. 
La figura 6.12 mostra la distribuzione dei coefficienti di sovrapposizione del volume rin-
venuti in ogni slice. 
 
0
0,2
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Sovrapposizione
del volume
 
Figura 6.12: distribuzione dei valori del coefficiente di sovrapposizione 
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La distribuzione dei valori mostra un coefficiente di sovrapposizione vicino ad 1 per tutto 
l’insieme delle slice eccettuati gli estremi. In questi ultimi l’algoritmo di segmentazione au-
tomatica compie molta più fatica a fornire risultati coerenti con la segmentazione manuale. Si 
tratta del resto di aree di confine dai bordi indistinti e di scarso interesse ai fini delle rileva-
zione dei noduli. 
 
 
6.2.2 – Distanza di Hausdorff 
La tabella 6.2 mostra che i già lusinghieri risultati espressi dall’algoritmo di segmentation by 
registration sono stati migliorati dal sistema knowledge-based. Ciononostante, quest’ultimo 
presenta una maggiore escursione nei valori espressi dalle singole slice, con un risultato mi-
nimo di gran lunga migliore degli altri algoritmi, ma un risultato massimo molto più elevato, 
benché registrato su un’unica slice, come è illustrato in figura 6.13. 
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Figura 6.13: distribuzioni dei valori della Distanza di Hausdorff 
 
 
6.2.3 – MADS 
Con uno scostamento medio di 1.23 pixel, il sistema knowledge-based registra il risultato 
migliore tra quelli presenti nel test. La figura 6.14 mostra una distribuzione dei valori che, 
nella maggior parte dei casi, si discosta di poco dal valore 1. Vi sono poi dei picchi rilevabili 
agli estremi, dove la rilevazione dei bordi si fa più incerta, e al centro, dove vi sono differen-
ze nella segmentazione dei bronchi. 
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Figura 6.14: distribuzioni dei valori della MADS 
  
 
 
6.3 – RILEVAZIONE DEI NODULI 
 
Una volta segmentati i due parenchima, il motore inferenziale lancia su ognuna di esse la se-
quenza di operazioni di thresholding, opening e region growing. Contrariamente a quanto av-
viene nella prima fase del programma, questa volta il motore inferenziale non deve 
organizzare una contesa in seguito alla quale promuovere un unico agglomerato. Deve invece 
riuscire a distinguere tra noduli e strutture broncovascolari ed eliminare queste ultime dal ri-
sultato finale. 
I test effettuati nel corso della stesura del presente documento hanno evidenziato un nu-
mero di candidati noduli in uscita dalle region growing che si attesta intorno al valore di 150 
per ogni parenchima. È chiaro quindi che 300 potenziali lesioni da analizzare sono un nume-
ro non contemplabile. Questo quantitativo deve essere scremato il più possibile, eliminando i 
raggruppamenti che sicuramente non sono noduli. Ciò avviene imponendo 2 vincoli in virtù 
dei quali saranno eliminati: 
 
1. Tutti gli agglomerati il cui coefficiente di sfericità risulta inferiore a 70. 
 
2. Tutti gli agglomerati la cui estensione su almeno uno dei 3 assi risulta inferiore a 
3 millimetri 
 
Ciò che rimane sono i noduli e i falsi positivi. 
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6.3.1 – Risultati dell’esame A 
L’esame A, già utilizzato nel paragrafo 6.1 per mostrare l’operazione di estrazione dei paren-
chima, è costituito da una TAC composta da 320 immagini e priva di lesioni. Tutti i noduli 
segnalati dal CAD devono quindi essere considerati dei falsi postivi. 
 
 
PARENCHIMA SINISTRO 
Indice Baricentro Volume [mm3] Sfericità Dimensioni [mm] Nodulo 
1 (155, 217, 90) 58,75 79 4,8 – 4,8 – 4,8 No 
2 (165, 228, 91) 32,83 93 3 – 3 – 4,8 No 
3 (116, 341, 114) 41,47 72 3 – 4,2 – 4,8 No 
4 (134, 205, 126) 34,56 97 3 – 3 – 4,8 No 
5 (123, 361, 138) 43,20 87 3 – 4,2 – 4,8  No 
6 (108, 226, 152) 67,97 81 4,8 – 4,2 – 6,4 No 
7 (201, 336, 201) 51,84 99 4,2 – 4,2 – 4,8 No 
8 (93, 374, 204) 63,93 76 4,8 – 4,2 – 6,4 No 
PARENCHIMA DESTRO 
Indice Baricentro Volume [mm3] Sfericità Dimensioni [mm] Nodulo 
9 (410, 221, 105) 80,64 76 4,8 – 5,4 – 6,4 No 
10 (418, 327, 175) 41, 47 72 3,6 – 3,6 – 4,8 No 
 
Tabella 6.3: risultati dell’esame A 
 
 
La tabella 6.3 mostra un totale di 10 falsi positivi in uscita dal test, localizzati quasi inte-
ramente nel parenchima sinistro. Si tratta di masse molto piccole la cui estensione nei 3 assi è 
in media di 6 voxel. 
La tabella mostra inoltre che, aumentando il vincolo di sfericità da 70 a 80, si otterrebbe 
il dimezzamento del numero dei falsi positivi. Il rischio è però quello di non rilevare, in altri 
esami, i noduli situati in tale soglia di sfericità. Ulteriori vincoli potrebbero essere creati sulla 
misura del volume di ogni agglomerato o sulla posizione del baricentro. La consulenza di un 
radiologo esperto potrebbe quindi ridurre ulteriormente il numero di falsi positivi senza pre-
cludere la sensibilità del sistema. 
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6.3.2 – Risultati dell’esame B 
L’esame B, composto da 319 slice, è stato lo scan campione per il test sulla qualità della 
segmentazione illustrato al paragrafo 6.2. Le informazioni preliminari sull’esame B riporta-
vano la presenza di un nodulo e di 6 micronoduli (lesioni il cui diametro è minore di 3 milli-
metri). La tabella 6,4 mostra il risultato dell’analisi effettuata dal CAD 
 
 
PARENCHIMA SINISTRO 
Indice Baricentro Volume [mm3] Sfericità Dimensioni [mm] Nodulo 
1 (203, 167, 123) 31,05 80 3,6 – 4,2 – 3,75 No 
2 (86, 350, 148) 45,90 70 4,8 – 4,2 – 5 No 
3 (202, 145, 185) 904, 36 72 6 – 6,6 – 11,2 Sì 
PARENCHIMA DESTRO 
Indice Baricentro Volume [mm3] Sfericità Dimensioni [mm] Nodulo 
4 (331, 229, 81) 31,05 81 3,6 – 4,2 – 3,6 No 
5 (307, 359, 120) 46,35 75 4,8 – 4,8 – 5 No 
 
Tabella 6.4: risultati dell’esame B 
 
 
Il sistema ha riconosciuto correttamente il nodulo, che presenta un volume considerevol-
mente grande rispetto agli altri ritrovamenti, avvicinandosi alla massa critica di 1 cm3. La sua 
sfericità invece è pericolosamente vicina alla soglia di 70. Questo può far prendere in consi-
derazione l’ipotesi di un suo abbassamento, anche a fronte di un numero di falsi positivi in 
sicuro aumento. 
Come da specifiche, il sistema non ha rilevato i micronoduli in quanto troppo piccoli. 
Una ricerca con l’abbassamento a 60 della soglia di sfericità e senza esclusione dei microno-
duli ha dato come risultato 95 agglomerati sospetti. La rilevazione dei micronoduli ha come 
rovescio della medaglia un elevato quantitativo di falsi positivi. Con i vincoli correnti, i falsi 
positivi dell’esame B sono invece solamente 4. A fronte di un simile risultato di precisione, il 
rischio di non rilevare il nodulo presente è stato in effetti molto alto. Questo potrebbe spinge-
re a rivedere almeno in parte i criteri di riconoscimento dei noduli, magari introducendo nuo-
vi criteri o realizzando una funzione di sfericità maggiormente accurata. 
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6.3.3 – Risultati dell’esame C 
Sull’esame C, composto solamente da 280, non si dispone di informazioni sulla presenza di 
noduli. La tabella 6,4 mostra che il CAD ha espresso la sua preferenza su 5 raggruppamenti. 
Se uno o più tra questi è un noduli, ha comunque dimensioni molto ridotte. 
 
PARENCHIMA SINISTRO 
Indice Baricentro Volume [mm3] Sfericità Dimensioni [mm] Nodulo 
1 (135, 370, 113) 28,35 73 3,6 – 4,2 – 3,75 ? 
2 (214, 302, 149) 24,34 88 3,6 – 3,6 – 3,75 ? 
3 (133, 393, 160) 60,30 74 4,8 – 5,4 – 5 ? 
PARENCHIMA DESTRO 
Indice Baricentro Volume [mm3] Sfericità Dimensioni [mm] Nodulo 
5 (411, 321, 112) 36,45 93 3,6 – 4,2 – 3,75 ? 
6 (428, 270, 122) 44,55 76 4,8 – 4,2 – 3,75 ? 
 
Tabella 6.5: risultati dell’esame C 
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CAPITOLO 7 
 
CONCLUSIONI 
  
 
 
 
l lavoro svolto per la presente tesi ha portato alla progettazione e alla realizzazione in 
C++ di un applicativo software di tipo knowledge-based specializzato nella computer-
aided diagnosis di tumori al polmone. Il CAD riceve in ingresso le immagini di un  
esame TAC e ne processa il contenuto estraendo le regioni corrispondenti ai due parenchima 
polmonari. Su tale dominio, il sistema effettua successivamente la ricerca dei noduli, decur-
tando gli elementi corrispondenti ai vasi sanguigni e ai bronchi. Tale selezione avviene per 
mezzo dell’analisi tridimensionale di ogni raggruppamento di voxel, eseguita mediante il cal-
colo del coefficiente di sfericità. 
Sottoposto a test di precisione utilizzando per il confronto una segmentazione effettuata 
manualmente, il sistema ha prodotto risultati migliori di quelli delle tecniche CAD illustrate 
nel capitolo 2. Il valore medio del coefficiente di sovrapposizione, 0.92, indica che le regioni 
di interesse segmentate con il CAD e quelle tracciate a mano sono quasi del tutto sovrappo-
nibili. La distanza di Hausdorff è di un’unità più bassa di quella, già buona, ottenuta dalla 
procedura segmentation by registration, mentre la media delle distanze tra superfici mostra 
che i bordi automatici e quelli manuali divergono mediamente di soli 1.23 pixel. 
Simili risultati sono stati possibili utilizzando un modello anatomico sufficientemente 
particolareggiato e, grazie all’impiego di insiemi fuzzy, elastico a tal punto da essere appli-
cabile su diverse tipologie di pazienti. Gli algoritmi di raccolta dei voxel e gli operatori mor-
fologici, inoltre, sono stati progettati per lavorare non su singole slice, bensì su immagini 
tridimensionali. Questo ha permesso una maggior efficacia nell’operazione di pulizia e sepa-
razione di agglomerati assicurata dalla opening, mentre la region growing ha avuto il vantag-
gio di poter raccogliere elementi contigui ad ogni voxel nelle tre dimensioni, invece che su 
una superficie piana. 
I 
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La ricerca dei noduli è stata eseguita su un insieme ridotto di esami TAC. Il suo risultato 
può essere considerato soddisfacente se si decide di introdurre il vincolo di non rilevare i mi-
cronoduli. Senza tale vincolo, l’algoritmo di ricerca continua a funzionare, ma al caro prezzo 
di un elevato numero di falsi positivi che si mescolano ai risultati di interesse rendendo diffi-
cile la distinzione tra gli uni e gli altri. 
Per la sua realizzazione ed un corretto funzionamento, ogni sistema di tipo knowledge-
based richiede una costruttiva collaborazione tra il progettista e uno o più esperti nel campo 
di applicazione del software. Questo continuo dialogo è volto alla costruzione di una base di 
conoscenza che abbia dati consistenti e sia in grado di operare correttamente su ogni possibi-
le caso. Il modello anatomico costruito per la presente tesi non è stato ancora sottoposto alla  
valutazione di esperti nel settore: i valori contenuti al suo interno sono pertanto frutto di con-
siderazioni empiriche del progettista, avendo come base gli esami TAC che ha avuto a dispo-
sizione durante lo sviluppo.  
Si tratta pertanto di una base di conoscenza che al momento garantisce la piena funziona-
lità del sistema unicamente su persone le cui caratteristiche anatomiche siano analoghe a 
quelle dei soggetti degli esami campione, ma nulla si può dire sulle categorie al momento 
non coperte. 
Per estendere il dominio di corretto funzionamento a tutte le tipologie di pazienti è quindi 
necessario il supporto di esperti nel settore che forniscano una consulenza sulle modifiche da 
eseguire sul modello anatomico attuale. Il sistema CAD, del resto, è stato progettato esatta-
mente per una simile evenienza. 
È inoltre possibile pensare di utilizzare più modelli template, specializzati ognuno su di-
verse categorie di pazienti, ad esempio bambini, uomini, donne. In base alla categoria di ap-
partenenza del soggetto che si sottopone all’esame, il radiologo provvederebbe a caricare il 
template più adatto.  
Per quanto riguarda la ricerca delle lesioni, l’upgrade più auspicabile per il sistema ri-
guarda senz’altro l’aggiunta di un efficiente algoritmo di rilevazione dei micronoduli. Ciò 
implica l’ideazione di metodi di analisi degli agglomerati che, aggiunti a quello del coeffi-
ciente di sfericità già presente, contribuiscano a ridurre il numero di falsi positivi. A quel 
punto la ricerca può essere estesa anche ai noduli il cui diametro è minore di 3 millimetri, 
senza temere di ottenere in uscita anche un elevato numero di falsi positivi. 
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